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Strige imajo kot plenilci pomembno vlogo v kopenskih ekosistemih (Voigtländer, 2011). 
Poseljujejo vse kontinente razen Antarktike, največja pestrost pa je zabeležena v 
zmernem in subtropskem predelu Severne Amerike ter na območju južne Evrope, še 
posebej na Balkanskem polotoku (Bonato in Zapparoli, 2011; Simaiakis in Strona, 2014). 
Najpogosteje naseljujejo tla gozdnih in travniških ekosistemov, najdemo pa jih lahko v 
raznolikih okoljih, kot so poplavne ravnice, obalna območja in tudi urbana okolja 
(Voigtländer, 2011). Nekatere vrste so se uspešno prilagodile na življenje v jamskem 
okolju (Stoev in sod., 2015; Dányi in sod., 2019; Stojanović in sod., 2019), ki je predvsem 
zaradi odsotnosti svetlobe in pomanjkanja hranil ekstremno v primerjavi s površinskimi 
okolji (Culver in Pipan, 2009). Za takšne vrste so značilne morfološke prilagoditve, kot 
so manjše število ocelov, večje število antenalnih členov, večji Tomosvarjev organ in 
podaljšane okončine (Matic in Dărăbanţu, 1968; Voigtländer, 2011).  
 
Poznavanje taksonomije strig na temelju morfoloških značilnosti je problematično, saj so 
le-te pogosto zelo variabilne (Andersson, 1978; Kos, 1997), opisi vrst pa so lahko 
pomanjkljivi (npr. Verhoeff, 1937). Novejše raziskave, ki v vedno večji meri uporabljajo 
tudi molekularne metode, pogosto razkrijejo obstoj kriptičnih vrst (Spelda in sod., 2011; 
Wesener in sod., 2016; Voigtländer in sod., 2017), s čimer taksonomija strig postaja še 
kompleksnejša. Kriptične vrste so prisotne v različnih živalskih deblih (Bickford in sod., 
2007; Trontelj in Fišer, 2009; Pérez-Ponce de León in Poulin, 2016), njihova pogostost 
pa je še izrazitejša v ekstremnih okoljih z močno in usmerjeno selekcijo ter manjšo 
možnostjo razširjanja, kot so jamska okolja (López-García in sod., 2001; Rothschild in 
Mancinelli, 2001; Lefébure in sod., 2006; Bell, 2012; Gómez in sod., 2016; Delić in sod., 
2017a; Lukić in sod., 2020).  
 
Rod Lithobius je z več kot 500 opisanimi vrstami vrstno najbogatejši rod strig (Bonato in 
sod., 2016). Odnosi znotraj rodu so v veliki meri še nerazjasnjeni in zaradi velikega števila 
opisanih vrst, pomanjkljivega vzorčenja ter variabilnosti morfoloških znakov 
predstavljajo velik raziskovalni izziv (Zapparoli in sod., 2003; Bonato in sod., 2016; 
Ganske in sod., 2020). Nekatere vrste rodu poseljujejo izključno podzemne habitate 
kraških območij po Evropi (Attems, 1959; Stoev, 2001; Stojanović in sod., 2019). Prva 
striga, ki je bila najdena in znanstveno opisana iz jame, je vrsta Lithobius stygius (Latzel, 
1880), opisana na podlagi osebkov iz Postojnske jame. Kasneje je bilo na območju 
jugovzhodne Evrope najdenih še več njenih podvrst in podobnih vrst (npr. Verhoeff, 
1943; Matic in Dărăbanţu, 1968), ki pa naj bi bile opisane na osnovi variabilnih in 
posledično nezanesljivih znakov, zato so trenutno z vrsto L. stygius sinonimizirane 
(Stoev, 2001; Bonato in sod., 2016). Podzemne populacije kompleksa L. stygius so v 
Sloveniji zabeležili predvsem v jamah na območju Notranjske in Dolenjske (Latzel, 1880; 
Matic in Dărăbanţu, 1968; Kos, 1988; Ramšak, 2007), a nekatera opažanja geografsko 
odstopajo (Zapparoli 1989; Gasparo, 1995, 1998). Razširjenost širšega kompleksa naj bi 
segala vse od severovzhodne Italije do Bolgarije (Stoev, 2001). Do sedaj ni bila izvedena 
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nobena ciljna raziskava, ki bi razreševala taksonomski status same vrste L. stygius s. str., 
njenih domnevnih podvrst ali ozko sorodnih vrst in njihovo razširjenost v Sloveniji.  
   
Namen naloge je z molekularnim pristopom dobiti vpogled v raznolikost strig iz družine 
Lithobiidae, ki so bile najdene v jamah v Sloveniji, s poudarkom na kompleksu L. stygius. 
Kompleks vrst Lithobius stygius smo za namen naloge definirali tako, da poleg nominalne 
vrste vključuje tudi sinonimizirane taksone, ter domnevno najbolj sorodno površinsko 
vrsto, L. schuleri (Matic in Dărăbanţu, 1968; Stoev, 2001). Na podlagi preliminarne 
morfološke določitve in molekulskih filogenetskih dreves smo proučili raznolikost strig 
iz vzorcev, nabranih v jamah Slovenije, ter jih uporabili za razrešitev odnosov znotraj 
kompleksa L. stygius. S pomočjo delimitacijskih algoritmov smo izračunali število 
MOTU-jev (molekularnih operacijskih taksonomskih enot) znotraj vrste L. stygius s. str. 
 
Naše delovne hipoteze so: 
 
1. V jamah lahko najdemo vrste strig, ki živijo izključno v podzemnih habitatih, a tudi 
vrste, ki sicer praviloma poseljujejo površje (npr. Matic in Dărăbanţu, 1968). 
Pričakujemo, da bomo v pregledu strig družine Lithobiidae, najdenih v jamah v Sloveniji, 
poleg jamskih vrst našli tudi splošno razširjene površinske vrste.  
 
2. Glede na to, da so o pojavljanju vrst kompleksa L. stygius poročali iz jam na širšem 
območju jugovzhodne Evrope (npr. Stoev, 2001), lahko pričakujemo, da bodo 
predstavniki kompleksa L. stygius tudi v Sloveniji splošno razširjeni v jamah. 
 
3. Pri številnih podzemnih taksonih, ki imajo po vselitvi v podzemlje manjše možnosti 
razširjanja, je bila ugotovljena visoka genetska strukturiranost (npr. Delić in sod., 2017a; 
Lukić in sod., 2020). Ker je kompleks L. stygius, razen vrste L. schuleri, znan le iz jam, 
lahko domnevamo, da je tudi ta omejen v možnostih razširjanja po vstopu v podzemlje. 
Tako tudi v severnih Dinaridih pričakujemo visoko genetsko strukturiranost jamskih 
predstavnikov kompleksa vrst L. stygius. 
 
4. Tudi znotraj morfološko enotne L. stygius s. str., pričakujemo genetsko strukturiranost 
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2 PREGLED OBJAV 
 
2.1 RAZISKOVANJE RAZNOLIKOSTI STRIG  
 
Taksonomske raziskave strig so tradicionalno temeljile predvsem na opisih morfoloških 
značilnosti osebkov (Verhoeff, 1925, 1937b; Matic in Stenzer, 1977; Matic, 1979; Eason, 
1983), ti pa so zaradi pogoste variabilnosti znakov lahko manj zanesljivi (Eason, 1983; 
Stoev, 2001). Razlogi za variabilnost so zelo različni, med drugimi pa vključujejo spolni 
dimorfizem, spremembe tekom ontogenetskega razvoja, variabilnost na ravni osebka in 
poškodbe ter obrabo trnov, ki imajo pri razločevanju vrst veliko težo (Andersson, 1978; 
Kos, 1997; Edgecombe, 2007; Kos in Kos, 2018). Zgodnji taksonomi so, pogosto z 
nekritičnim pristopom, tudi na podlagi le nekaj osebkov in variabilnih znakov, opisali 
večje število vrst (npr. Verhoeff, 1929; Matic in Dărăbanţu, 1968). Kasneje je bila 
narejena obširna sinonimizacija vrst, ki je temeljila na ponovnem pregledu ohranjenih 
osebkov (npr. Eason, 1983) ali na podlagi primerjave različnih morfoloških opisov (npr. 
Stoev, 2001).  
 
S sodobnimi pristopi se poskuša temeljiteje preučiti odnose med vrstami strig z 
združevanjem genetskih metod ter pregledovanjem morfoloških struktur pod svetlobnim 
in elektronskim mikroskopom (Edgecombe in Koch, 2008; Akkari in sod., 2017; Ganske 
in sod., 2018b; Ganske in sod., 2020). Pri morfoloških analizah se je uveljavil pomen 
vključitve velikega števila osebkov, ugotavljanja variabilnosti posameznih znakov in 
morfometričnih primerjav (Kos, 1997; Pilz in sod., 2008).  
 
V zadnjem desetletju se tudi v proučevanje strig pogosteje vključuje genetske metode, s 
katerimi se dopolnjuje opise vrst (Akkari in sod., 2017), izvaja inventarizacijo vrst ter 
ocenjuje njihovo število (Spelda in sod., 2011; Del Latte in sod., 2015; Akkari in sod., 
2017; Bonato in sod., 2017), raziskuje filogenetske odnose (Del Latte in sod., 2015; 
Akkari in sod., 2017; Bonato in sod., 2017; Ganske in sod., 2020), ugotavlja časovni okvir 
pojava vrst (Del Latte in sod., 2015; Bonato in sod., 2017) in biogeografske značilnosti 
(Joshi in Karanth, 2012; Bonato in sod., 2017; Edgecombe in Giribet, 2019). Ponekod se 
na podlagi molekularnih metod odkriva velika genetska raznolikost ali celo identificira 
nove vrste (Spelda in sod., 2011; Wesener in sod., 2016; Voigtländer in sod., 2017). 
Pogosto so to kriptične vrste, torej vrste, ki so bile zaradi neprepoznanih morfoloških 
razlik prepoznane kot enotna vrsta (Bickford in sod., 2007; Fišer in sod., 2018). To je 
lahko tudi posledica pomanjkljive raziskanosti morfoloških znakov (Knowlton, 1993; 
Edgecombe in Giribet 2019). V takšnih primerih se molekularno potrjene vrste, s 
ponovno in detajlno obravnavo, pogosto uspešno razločijo tudi na podlagi morfoloških 
znakov (Voigtländer in sod., 2017). Ti znaki so v tradicionalnem morfološkem pristopu, 
ki pogosto predvideva široko razširjene vrste z variabilno morfologijo, pripisani 
znotrajvrstni variabilnosti ter so posledično spregledani (Edgecombe in Giribet, 2019). 
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2.2 TAKSONOMSKA PREDSTAVITEV DRUŽINE LITHOBIIDAE 
 
Na svetu je bilo zabeleženih 3.145 živečih vrst strig (Bonato in sod., 2016), ki jih 
uvrščamo v pet redov: Lithobiomorpha, Craterostigmomorpha, Geophilomorpha, 
Scolopendromorpha in Scutigeromorpha. V tej nalogi se ukvarjamo z vrstami reda 
Lithobiomorpha, ki ga sestavljata dve družini, Lithobiidae Newport, 1844 in Henicopidae 
Pocock, 1901 (Edgecombe in Giribet, 2003; Edgecombe in Giribet, 2019). Medtem ko se 
predstavniki družine Lithobiidae večinoma pojavljajo na severni polobli, je družina 
Henicopidae razširjena predvsem na južni polobli (Zapparoli in Edgecombe, 2011). Na 
območju Balkana sta z največ vrstami zastopana rodova Lithobius in Eupolybothrus (Kos, 
1992), ki vključujeta tudi predstavnike, znane le iz jam (Akkari in sod., 2017; Stojanović 
in sod., 2019). 
 
Med več kot 100 rodovi družine Lithobiidae je še posebej zanimiv rod Lithobius Leach, 
1814, ki je tudi vrstno najbogatejši rod strig (Zapparoli in Edgecombe, 2011; Bonato in 
sod., 2016). Razširjen je predvsem na območju Palearktike, nekatere vrste pa se pojavljajo 
tudi v Severni Ameriki (Zapparoli in Edgecombe, 2011). Dosedanji rezultati tako 
morfoloških kot molekularnih študij kažejo, da rod Lithobius najverjetneje ni 
monofiletski, kar velja tudi za večino pripadajočih podrodov (Edgecombe in Koch, 2008; 
Ganske in sod., 2018a; Ganske in sod., 2018b; Ganske in sod., 2020). Manj kot deset 
odstotkov vrst rodu Lithobius je troglobiontov, med katere uvrščamo tudi 16 slepih vrst z 
območja jugovzhodne Evrope (Stojanović in sod., 2019).  
 
Rod Eupolybothrus Verhoeff, 1907 vključuje 29 formalno priznanih vrst (Bonato in sod., 
2016). Število vrst se med viri sicer nekoliko razlikuje (Zapparoli, 2003; Stoev in sod., 
2010), kar je posledica nejasne taksonomije rodu in odkrivanja novih vrst (Stoev in sod., 
2010; Akkari in sod., 2017). Predstavniki tega rodu so razširjeni predvsem v srednji in 
južni Evropi, vse tja do Bližnjega vzhoda in severne Afrike (Zapparoli, 2003; Bonato in 
sod., 2016). Z vrstami še posebno bogato območje je Balkan, saj tam najdemo kar dve 
tretjini vrst tega rodu (Zapparoli, 2003).  
 
2.3 PROUČEVANJE STRIG DRUŽINE LITHOBIIDAE V JAMAH SLOVENIJE 
 
Začetek raziskav jamskih strig na območju Slovenije beležimo z opisom vrste Lithobius 
stygius Latzel, 1880 iz Postojnske jame (Latzel, 1880). Iz slovenskih jam je bilo poleg 
omenjene opisanih še pet vrst strig iz družine Lithobiidae, nekatere med njimi pa so bile 
kasneje sinonimizirane (Preglednica 1). V jamah so bili najdeni tudi osebki vrst, ki so na 
površju splošno razširjene (Npr. L. agilis, L. latro, E. tridentinus) (Matic in Dărăbanţu, 
1968). Avtorji so predvidevali, da je njihovo pojavljanje v jamah naključno, zato se 
tovrstnim najdbam ni pripisovalo posebne teže in niso bile nikoli sistematično analizirane. 
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Kljub nekaterim raziskavam raznolikosti strig na področju Slovenije, ki so vključevale 
tudi jamske vrste, (Attems 1929; Verhoeff 1937a, 1943; Matic in Dărăbanţu, 1968; Matic 
in Stenzer, 1977; Matic 1979; Kos, 1992), celovit popis vrst strig iz jam Slovenije še ni 
bil izveden.  
 
Preglednica 1: Pregled vrst strig, znanstveno opisanih na podlagi najdb iz slovenskih jam. 
Vrsta Veljavni status Tipska lokaliteta Opombe 
Lithobius stygius Latzel, 
1880 
nespremenjen Postojnska jama 










(kat. št. 804)  








zveri (Matic in Stenzer, 
1977) 
nespremenjen Planinska jama 
(kat. št. 748) 
brez ocelov, 
opis na podlagi 
enega osebka  
Lithobius jugoslavicus 
Matic in Dărăbanţu, 1968 
verjeten sinonim vrste 
Lithobius stygius Latzel, 
1880 (Stoev, 2001) 
Podpeška jama 
(kat. št. 17) 




verjeten sinonim vrste 
Lithobius lucifugus L. 
Koch, 1862 (Zapparoli, 
1989) 
Golobeja jama 
(kat. št. 448) 
opis na podlagi 
enega osebka 
 
2.4 TAKSONOMSKA PROBLEMATIKA KOMPLEKSA L. STYGIUS 
 
V naši raziskavi smo se osredotočili na razreševanje odnosov znotraj kompleksa vrst L. 
stygius, ki vključuje tudi formalno opisani vrsti L. stygius in L. schuleri. Slednji sta, zaradi 
morfološke podobnosti, pogosto obravnavani tudi kot del skupine L. erythrocephalus s. 
lato. (npr. Stoev, 2002), poimenovani po širše razširjeni in morfološko zelo variabilni 
vrsti. V naši raziskavi smo se za drugačno poimenovanje morfološko podobne skupine 
odločili predvsem zaradi osredotočenosti na jamske populacije ter ciljnega območja 
raziskave v severnih Dinaridih, ki ni območje pojavljanja vrste L. erythrocephalus s. str. 
(Kos, osebni vir).  
 
Površinska vrsta L. schuleri Verhoeff, 1925, do nedavnega obravnavana kot podvrsta L. 
erythrocephalus schuleri (npr. Koren, 1992), je bila opisana na podlagi osebkov iz 
Romunije (Verhoeff, 1925). Zaradi razlik, kot so različno oblikovani gonopodi samic in 
drugačne ekološke značilnosti, se je uveljavila kot samostojna vrsta (Stoev, 2002; Dányi, 
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2006). Osebki, ki morfološko ustrezajo vrsti L. schuleri, so bili najdeni na področju 
Pohorja, Pokljuke in Snežnika. Prav tako so bili posamezni osebki zabeleženi na območju 
deponije v Velenju, v Unški koliševki in na Goteniški Gori (Vode in Kos, 2009; Ravnjak, 
2012; Kos in sod., 2015; Ravnjak, 2019). Vrsta naj bi bila prisotna predvsem na višjih 
nadmorskih višinah (Dany, 2006; Kuralt in Kos, 2018). V recentni literaturi je še vedno 
mogoče najti določitve L. erythrocephalus (npr. Kuralt in Kos, 2018), čeprav se kot že 
omenjeno, nanašajo na sedaj samostojno vrsto L. schuleri (Kos, osebni vir).  
 
Vrsta L. stygius Latzel, 1880, po kateri je poimenovan proučevan kompleks, je 
troglobiotska vrsta, ki je znana le iz jam. Ima veliko priznanih sinonimov in podvrst, ki 
pa niso temeljiteje raziskani (Stoev, 2001; Bonato in sod., 2016). Zabeležene podvrste so 
(po Bonato in sod., 2016): (i) Lithobius stygius infernus Loksa, 1943, zabeležena iz jam 
v Budimpešti, (ii) Lithobius stygius intermedius Folkmanová, 1946, opisana na podlagi 
osebkov iz Žuljevice (Grebci, BIH), (iii) Lithobius stygius mazerollensis Verhoeff, 1937, 
katere tipska lokaliteta je »bei Mazeroll in Friaul« (predvidevamo, da gre za Turchno 
Jamo pri kraju Masarolis, Furlanija Julijska krajina, ITA). Zabeleženi sinonimi vrste L. 
stygius so (po Stoev, 2001): (i) Oligobothrus luciani Folkmanova, 1935, opisana na 
podlagi osebkov iz Viline pećine (Trebinje, BIH), (ii) Lithobius erythrocephalus cerberi 
Verhoeff, 1943, ki ima tipsko lokaliteto Poganjača pećina (Trebinje, BIH). Kot možna 
sinonima sta navedena tudi (i) Lithobius temnensis Verhoeff, 1943, tipska lokaliteta je 
Temna-Hohle (imenovana tudi Spilaio Arkoudospilia, Pella, GR) in (ii) Lithobius 
jugoslavicus Matic in Dărăbanţu, 1968, ki je bila nekaj časa zabeležena kot vrsta L. 
corneliae (Stoev, 1997), nato pa kot verjeten sinonim vrste L. stygius (Stoev, 2001). Vrsta 
je bila opisana na podlagi osebka iz Podpeške jame (SLO). Glede na opis je zelo podobna 
vrsti L. stygius, le da ima 4 + 4 forcipularne zobce (Matic in Dărăbanţu, 1968; Stoev, 
1997). 
 
Predstavnike, določene kot vrsta L. stygius, so v preteklosti zabeležili predvsem na 
območju Notranjske in Dolenjske (Latzel, 1880; Matic in Dărăbanţu, 1968; Kos, 1988; 
Ramšak, 2007). Nekatera opažanja od tega odstopajo, na primer najdbe osebkov, 
določenih kot L. stygius ali L. erythrocephalus v jamah z območja Posočja (Manfredi, 
1932; Zapparoli, 1989) in najdbe osebkov L. erythrocephalus illyricus v jamah na 
območju Istre in Krasa (Attems, 1929; Gasparo, 1995, 1998). Matic in Dărăbanţu (1968) 
sta poleg zabeleženih najdb vrste L. stygius določila osebek iz Hrencove jame kot vrsta 
L. erythrocephalus. Zanimiva je tudi najdba osebka, določenega kot L. erythrocephalus 
v Unški koliševki (Vode, 2012). Najdbe osebkov, prepoznanih kot sicer površinska vrsta 
L. erythrocephalus, v (sub) jamskih okoljih, daleč od glavnega območja pojavljanja te 
vrste, dodatno poudarjajo nerazrešenost taksonomije znotraj kompleksa L. stygius.  
 
Razširjenost jamskih predstavnikov kompleksa Lithobius stygius naj bi, po navedbah 
Stoeva (2001), obsegala območje severovzhodne Italije, Slovenije, Hrvaške, Bosne, Črne 
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gore, Albanije in Bolgarije. Predstavnike kompleksa so zabeležili tudi na Madžarskem 
(Loksa, 1943, cit. po Bonato in sod., 2016) in domnevno v Franciji ter Grčiji (GBIF, 
2020). Nekatere navedbe navajajo pojavljanje sicer površinske vrste L. erythrocephalus 
v jamah ali površinskem podzemnem okolju (M.S.S) v Sloveniji, Grčiji in Turčiji 
(Zapparoli, 1989; Zapparoli, 2002; Kunt in sod., 2008). Glede na literaturne podatke 
lahko trdimo, da je osrednje območje razširjenosti troglomorfnih vrst kompleksa L. 
stygius Balkanski polotok. 
 
2.4.1 Značilnosti vrste L. stygius (s. str.) 
 
Osebki vrste L. stygius s. str. imajo, glede na izvirni opis Latzla (1880), telo dolgo 11-15 
mm. Antene so sestavljene iz 35-41, najpogosteje 36-37, členov. Imajo 5-7 ocelov, 
prvemu večjem sledijo manjši, razvrščeni v 2-3 vrstah. Tomosvarjev organ, parni 
senzorični organ na bazi anten, je večji kot največji ocel. Na forcipularnem koksosternitu 
so 2 + 2 precej močni zobci. Tergiti so brez izrastkov. Samice imajo 2 + 2 dolge tanke 
genitalne ostroge. Prisoten je dodatni krempelj na 15. (zadnjem) paru nog. Spinulacija 
nog osebkov, nabranih v Planinski jami, je podana v Matic in Stenzer (1977). 
O vrsti Lithobius stygius je bilo izvedenih zelo malo raziskav. Poleg Latzl-a, ki je leta 
1880 opisal vrsto, sta morfološke lastnosti vrste preučevala tudi Matic in Stenzer (1977), 
ki sta opisala spreminjanje nekaterih znakov tekom postlarvalnega razvoja. Podroben opis 
znakov z diskusijo poda tudi Stoev (2001) na podlagi osebkov najdenih v Bolgariji, ki jih 
določi kot L. stygius. 
 
Vrsta L. stygius s. str. je bila najdena le v jamah in ima izražene nekatere troglomorfne 
značilnosti. V primerjavi z osebki podobne in najverjetneje sorodne površinske vrste, L. 
schuleri, ima manjše število ocelov, večje število antenalnih členov, večji Tomosvarjev 
organ in podaljšane okončine (Matic in Dărăbanţu, 1968).  
 
V preteklosti so raziskovalci na podlagi morfološke podobnosti sklepali na bližnje 
sorodstvene odnose med vrstama L. stygius in L. erythrocephalus (npr. Matic in 
Dărăbanţu, 1968; Stoev, 2001), katere del je do nedavnega bila tudi sedaj samostojna 
vrsta L. schuleri (Stoev, 2002; Dany, 2006). Zadnji podatki, ki so jih pridobili Ganske in 
sod. (2020) na podlagi genetskih in morfoloških znakov nakazujejo, da so sorodstveni 
odnosi med vrsto L. stygius in drugimi vrstami še nekoliko nejasni. Rezultati filogenetskih 
dreves, nastalih na podlagi združenih zaporedij več genov in morfoloških podatkov, 
nakazujejo, da je vrsti L. stygius najsorodnejši klad, ki vključuje vrste L. peregrinus, L. 
atkinsoni, L. schuleri in L. viriatus (Ganske in sod., 2020). V omenjeni raziskavi so 
sekvenco vrste L. stygius določili na podlagi osebka, ki je bil nabran na območju Črne 
gore (Ganske in sod., 2020). 
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Slika  1: Osebek vrste L. stygius s. str., najden v jami Lobašgrote (Foto: Delić T., 2020). 
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V raziskave smo vključili 184 osebkov strig (Slika 2, Priloga A, Priloga B), od katerih so 
bili 104 osebki morfološko določeni kot jamski predstavniki kompleksa L. stygius, 
nabrani v 54 jamah. V obravnavo smo vključili tudi štiri vzorce osebkov kompleksa L. 
stygius iz jam Bosne in Hercegovine ter Črne gore. Pridobili smo 72 osebkov drugih vrst 
strig iz 44 jam in osem osebkov površinskih populacij strig iz štirih lokacij. Osebke smo 
pridobili iz zbirke Skupine za speleobiologijo (Oddelek za biologijo BF, UL), zoološke 
zbirke Notranjskega muzeja v Postojni ter s terenskim delom. Osebki so bili večinoma 
shranjeni v 96 % EtOH na -20 °C. Posamezni osebki so bili shranjeni v 70 % EtOH.  
 
Poleg lastnih sekvenc smo v analize vključili tudi javno dostopne sekvence s portala 
GenBank (dostopno na: https://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/; verzija z dne 1. dec. 
2020) in nekatere sekvence, ki jih je v okviru doktorskega dela v Skupini za ekologijo 
živali pridobil doktorski študent Žan Kuralt (neobjavljeno). Seznam dostopnih kod 
sekvenc (ang. accession number), pridobljenih s portala Genbank, je podan v Prilogi C. 
 
 
Slika  2: Prikaz razporeditve lokalitet osebkov strig, ki smo jih vključili v genetske analize. Prikazane so 
lokacije na Balkanskem polotoku (zgoraj) in na območju Slovenije (spodaj) 
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Osebki, ki so bili vključeni v genetske analize in njihovi DNA izolati so shranjeni v zbirki 
Skupine za speleobiologijo na Oddelku za biologijo Biotehniške fakultete Univerze v 
Ljubljani. V njihovi podatkovni bazi SubBioDB so shranjene tudi vse pridobljene 
sekvence in podatki o lokacijah, kjer so bili osebki nabrani. 
 
3.2 MORFOLOŠKI PREGLED OSEBKOV 
 
Pred vključitvijo v genetske analize smo vse osebke strig pregledali in jih morfološko 
določili, kolikor natančno je bilo mogoče. Ob pomoči strokovnjaka za strige, dr. Ivana 
Kosa (Oddelek za biologijo, Biotehniška fakulteta Univerze v Ljubljani) smo določili 
osebke strig, pri čemer smo uporabljali stereomikroskop Oylmpus SZH10. Preverili smo 
naslednje znake, značilne za predstavnike kompleksa L. stygius (Latzel, 1880; Koren, 
1992): 
- tergiti 9., 11. in 13. segmenta so zaokroženi, brez stranskih izrastkov; 
- prisotna sta 2 + 2 forcipularna zobca na koksosternitu; 
- prisoten je dodatni krempelj na 15. (zadnjem) paru nog; 
- na ventralni strani kokse zadnjega para nog je prisoten apikalni trn (15 VCxA); 
- dvojni tarsi na prvih 13. parih nog. 
 
Zadnji naveden znak, dvojni tarsi na prvih 13. parih nog, smo podrobneje pogledali po 
tem, ko smo dobili molekulske opredelitve glede na zaporedje gena za COI. Ugotovili 
smo namreč, da smo v kompleks L. stygius napačno uvrščali tudi nekatere osebke iz 
podrodu Lithobius (Sigibius), ki pa se jih loči od Lithobius (Lithobius) po enojnih tarsih 
na prvih 13. parih nog (Koren, 1992).  
 
Morfološke določitve so podane v Prilogi B. 
 
3.3 MOLEKULSKE ANALIZE 
 
3.3.1 Izolacija DNA in pomnoževanje v verižni reakciji s polimerazo  
 
V genetske analize smo vključili primerno shranjene osebke strig, ki smo jim predhodno 
dodelili vavčersko identifikacijsko številko, podano v Prilogi B. Osebkom smo pod lupo, 
s pomočjo pincete, odtrgali eno do tri noge, odvisno od velikosti živali. Odtrgali smo noge 
med 4. in 8. parom, za katere velja, da so za morfološke analize najmanj informativne. 
Pri posameznih zelo majhnih osebkih smo za izolacijo DNA uporabili celoten osebek. Po 
digestiji, ki je prvi korak izolacije, v katerem se razgradijo tkiva in celice ter se iz njih 
sprosti DNA, je ostal hitinski eksoskelet, ki smo ga shranili v alkohol in je tako ostal na 
voljo za morebitne morfološke analize. 
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Genomsko DNA nekaterih osebkov smo izolirali s pomočjo kita GenElute Mammalian 
Genomic DNA Miniprep Kit (Sigma, ZDA) po protokolu Mammalian Tissue Preparation, 
navedenem v navodilih proizvajalca ali s pomočjo kita DNeasy Blood & Tissue Kit 
(Qiagen, Nemčija), po navodilih proizvajalca. Izolacijo genomske DNA nekaterih 
osebkov smo izvedli s kitom MagMAX DNA Multi-sample Kit (Thermo Fisher 
Scientific, ZDA), s pomočjo pipetirnega robota Microlab Starlet, znamke Hamilton. 
Izolirano genomsko DNA smo shranili v zamrzovalniku na temperaturi -20 °C.  
 
V verižni reakciji s polimerazo (PCR) smo pomnožili odseka mitohondrijskih genov za 
citokrom oksidazo I (COI) in 16S ribosomsko podenoto (16S rRNA) ter odsek jedrnega 
gena za 28S ribosomsko podenoto (28S rRNA). Poravnave posameznih odsekov so bile 
dolge 657 (COI), 547 (16S rRNA) in 913 (28S rRNA) baznih parov. Reakcijo 
pomnoževanja DNA smo izvedli v 15 μl reakcijah v cikličnih termostatih Mastercycler® 
ep, Mastercycler® SX1 in Mastercycler® SX1e (Eppendorf, Nemčija). Sestava reakcij, 
uporabljeni začetni oligonukleotidi in programi pomnoževanja so podani v Prilogi D.  
 
Na manjšem številu vzorcev smo preizkusili tudi druge začetne oligonukleotide, vendar 
nam teh delov DNA ni uspelo pomnožiti, zato se nismo odločili za njihovo nadaljno 
uporabo. Zaporedja uporabljenih začetnih oligonukleotidov in programi za 
pomnoževanje so podani v Prilogi E. 
 
Uspešnost verižne reakcije s polimerazo, količino produktov in njihovo dolžino smo 
ugotavljali s horizontalno elektroforezo v 1 % agaroznem gelu z dodanim etidijevim 
bromidom, oblitim z 1 X tris acetatnim pufrom (TAE). Uspešno pomnožene vzorce smo 
očistili ter pipravili za sekvenciranje. V vsak 10 μl vzorec s pomnoženo DNA smo dodali 
1 μl alkalne fosfataze in 0,2 μl eksonukleaze (Thermo Fisher Scientific, ZDA). Vzorce z 
dodanima encimoma smo postavili v ciklični termostat ter po navodilih proizvajalca 
izvedli program za čiščenje. 
 
3.3.2 Določanje in analiza nukleotidnih zaporedij 
 
Pripravljene vzorce smo poslali na sekvenciranje v podjetje Macrogen (Amsterdam, 
Nizozemska), kjer so za branje zaporedij uporabili enake začetne oligonukleotide, kot 
smo jih rabili za pomnoževanje. Sekvenčne kromatograme smo pregledali v programu 
Geneious prime (ver. 8.1.9. in 11.0.9, Biomatters, Nova Zelandija). Izključili smo 
kromatograme z neizrazitimi vrhovi in pristonim šumom, ki je onemogočal prepoznavo 
zaporedja. Odrezali smo začetne in končne dele, ki so segali izven odseka, ki ga 
zamejujejo uporabljeni začetni oligonukleotidi, ter kromatograme združili. Ročno smo 
popravili posamezne napake, ki so nastale pri računalniški prepoznavi zaporedja baznih 
parov na podlagi združenih kromatogramov. Na primer, izbrisali smo posamezne bazne 
pare, kjer je iz kromatograma razvidno, da gre pri enem od dveh vzporednih branj le za 
vrh, ki je nekoliko razpotegnjen in pri drugem branju ni prisoten. Prav tako smo 
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spremenili posamezne bazne pare na mestih, kjer računalniška prepoznava ni bila 
zanesljiva, vendar je bilo na podlagi kromatograma mogoče ročno odčitanje. Za pregled 
sekvenc smo uporabili tudi prostodostopen program AliView (Larsson, 2014).  
 
Urejene sekvence za gen COI smo poravnali s programskim paketom MUSCLE (Edgar, 
2004) znotraj programa Geneious Pro. Sekvence za odseka genov 16S rRNA in 28S 
rRNA smo poravnali s paketom MAFFT na portalu 
https://mafft.cbrc.jp/alignment/server/ (Kuraku in sod., 2013; Katoh in sod., 2019; verzija 
z dne 5. dec. 2020), kjer smo izbrali metodo E-INS-i, ostalih prednastavljenih nastavitev 
nismo spreminjali. Sekvence za COI, 16S rRNA in 28S smo združili v skupno poravnavo 
v programu Geneious.  
 
Za bolj celovito filogenetsko ogrodje strig iz družine Lithobiidae smo vključili tudi 
nekatere dostopne podatke s portala Genbank za to družino, predvsem iz nedavno 
objavljenega članka Ganske in sod. (2020), kjer so analizirali enake odseke genov kot mi. 
Odsek za 28S rRNA se je z našimi vzorci le deloma prekrival. Iz analiz smo izključili 
vzorec v Ganske in sod. (2020), določen kot vrsta L. stygius, ker je vključeval le odsek za 
jedrni gen 28S rRNA, ki je tudi najmanj variabilen. Osebek je bil nabran na območju Črne 
gore, zato je pravilnost določitve dodatno vprašljiva. Pri tako nejasni taksonomiji, kot je 
pri strigah, se lahko morfološke določitve med različnimi avtorji nekoliko razlikujejo. 
Zato so tudi pri sekvencah s portala Genbank, ki jih obravnavamo kot referenčne 
sekvence, možne napačne določitve ali uporaba drugih poimenovanj.  
 
Kot zunanjo skupino (ang. outgroup) smo vključili zaporedja za vrsto Lamyctes 
emarginatus (Lithobiomorpha: Henicopidae) (Ganske in sod. 2020).  
 
3.3.3 Filogenetska drevesa 
 
Filogenetska drevesa za odsek gena za COI smo izračunali po metodi največjega verjetja 
(ang. maximum likelihood – ML; Felsenstein, 1981). Drevo na podlagi združenih 
podatkov za gene COI, 16S rRNA, 28S rRNA smo iskali z metodo največjega verjetja in 
z Bayesovim pristopom (ang. Bayes inference – BA; Rannala in Yang, 1996). 
 
Drevesa po metodi največjega verjetja smo iskali s pomočjo programa IQ Tree 
(Trifinopoulos in sod., 2016), dostopnega na strani http://iqtree.cibiv.univie.ac.at/ (verzija 
z dne 10. dec. 2020). Določili smo particijo za vsak gen in pri odseku za COI določili 
posamezna kodonska mesta. Odkljukali smo parameter »free rate heterogenity« (+ R), 
ostalih privzetih nastavitev nismo spreminjali. Izvedli smo test po metodi 
»ultrafastbootstrap« s 1000 ponovitvami. Uporabljeni substitucijski modeli pri 
ugotavljanju filogenetskih dreves so podani v Prilogi F. 
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Drevo po Bayesovem pristopu smo izračuali s pomočjo programa MrBayes (Ronquist in 
Huelsenbeck, 2003) na portalu CIPRES (Miller in sod., 2010), ki je dostopen na strani 
https://www.phylo.org/portal2/tools (verzija z dne 15. dec. 2020). Predhodno smo 
določili najboljši evolucijski model za posamezno particijo s pomočjo programa 
PartitionFinder2 (Lanfear in sod., 2016) na portalu CIPRES (verzija z dne 15. dec. 2020). 
Najboljši model smo izbrali s pomočjo prilagojenega Akaikovega informacijskega 
kriterija (AICc). V programu MrBayes smo nastavili particije na podlagi rezultatov 
programa PartitionFinder2. Uporabili smo 107 generacij, stanje hladne verige smo shranili 
na 250 generacij. Nastavili smo dva teka s po štirimi verigami. Zavrgli smo prvih 25 % 
povzorčenih dreves. Končno drevo je 50 % večinsko drevo soglasja (ang. 50 % majority 
rule consensus tree) na podlagi 10.000 dreves vsakega teka. 
 
3.3.4 Ocena števila vrst 
 
Oceno števila MOTU-jev (molekulskih operacijskih taksonomskih enot, ang. molecular 
operational taxonomic unit) smo izvedli na podlagi gena za COI, s pomočjo dveh 
različnih metod. Distančna metoda imenovana ABGD (ang. Automatic barcode gap 
discovery) (Puillandre in sod., 2012) poskuša na podlagi frekvenčne distribucije parnih 
genetskih razdalj določiti vrzel v podatkih (ang. »barcode gap«). To lahko določimo, 
kadar so genetske razdalje med osebki iste vrste manjše od razdalj med osebki različnih 
vrst. Algoritem poskuša na podlagi različnih predpostavk, to je alternativnih pragov za 
razmejitev vrst, določiti število vrst. Delimitacijo vrst s pomočjo algoritma ABGD smo 
izvedli na portalu https://bioinfo.mnhn.fr/abi/public/abgd/abgdweb.html (verzija z dne 
10. dec. 2020). Pri tem smo uporabili zmanjšan nabor podatkov, ki je vključeval takson 
L. stygius s. str. in še tri bližnje sorodne vzorce. Privzetih nastavitev nismo spreminjali, 
le model genetskih razdalj smo nastavili na K2P (Kimura 2 parameter). 
 
Druga metoda, imenovana mPTP (ang. Multi-rate Poisson tree processes) (Kapli in sod., 
2017), je zasnovana na podlagi sorodstvenih odnosov, to je filogenetskih dreves. Metoda 
temelji na predpostavki, da se hitrosti menjave baznih parov (substitucijske hitrosti) 
znotraj vrste razlikujejo od tistih med vrstami in jih lahko opišemo kot dve neodvisni 
Poissonovi razporeditvi, ki predstavljata speciacijo in koalescenco. Metoda mPTP vsaki 
razločeni vrsti pripiše svojo eksponentno distribucijo, kar jo loči od metode PTP, ki 
predpostavlja enako distribucijo znotraj vseh vrst (Kapli in sod., 2017). 
 
Podatke za izvedbo metode mPTP smo predhodno pripravili v programskem okolju R 
(ver. 3.6.1; R Core Team, 2019), ki smo ga uporabljali s pomočjo R studia (ver. 1.1.463; 
R studio team, 2020). Iz celotnega nabora podatkov smo izbrali posamezne haplotipe s 
pomočjo funkcije GetHaplo() v paketu sidier (Muñoz‐Pajares, 2013). Nato smo na portalu 
http://iqtree.cibiv.univie.ac.at/ (verzije z dne 12. dec. 2020) izračunali filogenetsko drevo 
po metodi največjega verjetja. Nastavite so bile enake kot pri prej opisanem izračunu 
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dreves po tej metodi. Na podlagi izračunanega drevesa smo izvedli analizo ocene števila 
vrst po metodi mPTP na portalu https://mptp.h-its.org/#/tree (verzija z dne 12. dec. 2020), 
prednastavljenih nastavitev nismo spreminjali. 
 
3.3.5 Mrežna analiza haplotipov in genetske p-razdalje 
 
Mrežno analizo haplotipov smo naredili na podskupini zaporedij za COI, ki vključujejo 
skupino L. stygius s. str. in najbolj sorodne vzorce. Analizo smo izvedli po metodi 
»Median joining« (Bandelt in sod., 1999) v programu Popart 1.7 (Leigh in Bryant, 2015).  
 
Povprečne genetske p-razdalje med MOTU-ji, ugotovljene na podlagi algoritma mPTP, 
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4.1 PREGLED VZORCEV STRIG IZ JAM 
 
Od skupno 184 osebkov strig, ki smo jih vključili v molekulske analize, smo uspešno 
pridobili zaporedja gena za COI pri 78 % vzorcev (143 osebkov), gena za 16S rRNA pri 
87 % vzorcev (160 osebkov) in pri genu za 28S rRNA 75 % vzorcev (138 osebkov; 
Priloga B). Vse tri DNA odseke smo uspešno pomnožili pri 61 % vzorcev (112 osebkov), 
medtem ko nobenega od zaporedij nismo uspeli pridobiti pri 6 % vzorcev (11 osebkov).  
 
Na podlagi združenih genskih zaporedij smo z dvema metodama izračunali filogenetski 
drevesi, ki prikažeta podobne rezultate (Slika 3 in Priloga G). Do različnih umestitev pride 
le znotraj vrst L. nodulipes in L. tricuspis. Vzorcem, ki pripadajo vrsti L. nodulipes se 
spremeni položaj vzorca iz Slugove jame (Priloga B) in referenčni sekvenci vrste (Ganske 
in sod., 2020), ki imata na drevesu, izračunanem po Bayesovem pristopu, bolj bazalen 
položaj (Slika 3; Priloga G). Znotraj skupine L. tricuspis je drugačen položaj vzorca V 
Pojetovih lazih (BA234; Priloga B) in referenčne sekvence te vrste (Ganske in sod., 
2020), a sta vzorca v obeh primerih na drevesu umeščena blizu ostalim osebkom skupine 
(Slika 3; Priloga G). Izračunane podpore večine cepitev so visoke, kar kaže na 
relevantnost ugotovljenih razmerij med skupinami na obeh drevesih. 
 
Na podlagi naših rezultatov smo v analiziranih vzorcih identificirali najmanj 12 formalno 
opisanih vrst strig iz jam v Sloveniji (Preglednica 2, Slika 3, Slika 4). Največ analiziranih 
osebkov je pripadalo kompleksu L. stygius. Tudi vzorce vrst Lithobius tricuspis in 
Lithobius nodulipes smo pridobili z več kot desetih lokacij z večjega dela Slovenije, pri 
šestih vrstah smo našli po en osebek. 
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Slika 3: Drevo filogenetskih odnosov analiziranih osebkov strig Lithobiidae iz jam Slovenije. Drevo je bilo 
izračunano na podlagi združenih zaporedij genov, po metodi največjega verjetja. Podane so vrednosti 
neparametričnega testa samovzorčenja, večje od 60. Vzorci z oznako KROK, Nanos, Pohorje, Snežnik in 
vzorci pridobljeni s portala Genbank (brez oznak) pripadajo površinskim vzorcem. 
 
Kos A. Genetska raznolikost strig kompleksa vrst Lithobius stygius v severnih Dinaridih.   





Preglednica 2: Prepoznane vrste strig v vzorcih iz jam Slovenije, ki smo jih identificirali v naši analizi.  





Kompleks Lithobius stygius 65 32 (ja) 
Lithobius tricuspis Meinert, 1872 24 15 ne 
Lithobius borealis Meinert, 1868 1 1 ne 
Lithobius validus Meinert, 1872 9 5 ne 
Lithobius tenebrosus Meinert, 1872 1 1 ne 
Lithobius nodulipes Latzel, 1880 16 14 ne 
Lithobius carinthiacus Koren, 1992 9 6 ne 
Lithobius aeruginosus L. Koch, 1862 1 1 ne 
Lithobius austriacus (Verhoeff, 1937) 1 1 ne 
Eupolybothrus grossipes (C.L. Koch, 1847) 1 1 ne 
Eupolybothrus tridentinus (Fanzago, 1874) 11 10 ne 
Eupolybothrus obrovensis (Verhoeff, 1930) 1 1 ja 
 
Sekvence nekaterih vzorcev niso blizu nobeni od referenčnih sekvenc že opisanih vrst 
(Slika 3). Za osebke s Snežnika (Priloga B), jame Česnovka (Priloga B) ter jame 
Košelevka (BA145; Priloga B) nimamo natančnejše opredelitve. Sekvence osebkov iz 
Gabrovške jame (Priloga B) in Jame v Sodolih (Priloga B) so še najbolj podobne sekvenci 
vzorca iz Pragozda Krokar (KROK110-20; Priloga B; Slika 3), ki ne pripada nobeni 
formalno opisani vrsti. Nejasnosti znotraj ciljno proučevanega kompleksa L. stygius 
obravnavamo ločeno v naslednjih poglavjih.  
 
Znotraj nekaterih skupin je opazna velika genetska pestrost (Slika 3). Vzorci skupine L. 
tricuspis tvorijo dve filogenetsko podprti skupini brez vidnega geografskega vzorca 
(Slika 4). Velika genetska pestrost je prisotna znotraj skupine L. nodulipes (Slika 3), a 
jasno ločene skupine, glede na analizirane vzorce, niso razločne. Zaporedja osebkov vrste 
L. validus iz jam porečja reke Reke (BA258-BA263; Priloga B) so zelo podobna 
zaporedju osebka iste vrste iz Nanosa (Priloga B; Slika 3), genetske p-razdalje na podlagi 
gena za COI med njimi znašajo 1 %. Med vzorcema iz Pragozda Krokar in Nanosa je 
genetska p-razdalja večja kot kot 4,5 %.  
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Slika 4: Razporeditev lokalitet različnih vrst strig Lithobiidae v jamah Slovenije, vključenih v našo 
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4.2 KOMPLEKS L. STYGIUS 
 
Razporeditve vzorcev iz kompleksa L. stygius na filogenetskem drevesu smo pogledali 
podrobneje in v njem prepoznali štiri ločene monofiletske skupine (Slika 5).  
 
Skupina »A« je skupina osebkov najdenih v jamah (Slika 5, Slika 6). Sestavljajo jo osebki 
skupine L. stygius s. str. in osebka iz Jame pri Kovačiji (Priloga B) ter Pećine u 
Kamenolomu (Priloga B).  
 
V Skupini »B« je le osebek, ki je bil nabran na površju Snežnika (BA184; Priloga B; 
Slika 6). Osebek je definiran kot ločena skupina, ker se od L. stygius s. str. razlikuje tudi 
morfološko. 
 
Skupina »C« je skupina osebkov (Slika 5), katere predstavnike najdemo v jamah vzdolž 
dinarskega krasa (Slika 6).  
 
V skupino »D« se je uvrstila površinska vrsta L. schuleri (Slika 5), ki ji pripadata vzorec 
iz Pohorja (Slika 6) in referenčna sekvenca (Ganske in sod., 2020), ki pripada osebku 
nabranem v bližini Hermagorja v Avstriji.  
 
Ob pregledu umestitve teh štirih skupin vrst, ki predstavljajo kompleks L. stygius, je 
vidno, da so mednje umeščene druge vrste (Slika 5). Skupina »C« je sestrska površinski 
vrsti L. agilis. Klad, ki ga tvorita omenjeni skupini, je sestrski kladu skupine »A« in »B«. 
Medtem pa je vrsta L. schuleri sestrska kladu vrst L. viriatus, L. atkinsoni, L. peregrinus. 
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Slika  5: Izsek drevesa filogenetskih odnosov strig kompleksa L. stygius. Celo drevo je prikazano na Sliki 
3. Drevo je bilo izračunano je na podlagi združenih zaporedij genov, po metodi največjega verjetja. Podane 
so vrednosti neparametričnega testa samovzorčenja večje od 60. Označene so štiri skupine, ki tvorijo 
kompleks L. stygius. 
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Slika  6: Lokacije najdb osebkov različnih skupin strig kompleksa L. stygius. Prikazane so lokacije na 
Balkanskem polotoku (zgoraj) in na območju Slovenije (spodaj). Za razlago pomena skupin glej tekst.  
 
4.2.1  Skupina »A« (L. stygius s. str.) in delimitacija vrst 
 
Znotraj skupine »A« smo na podlagi filogenetskega drevesa prepoznali skupino L. stygius 
s. str. (Slika 7). Tvorijo jo osebki, ki so si med seboj bližnje sorodni. V tej skupini se 
nahajajo tudi osebki, ki smo jih nabrali v Črni jami in Planinski jami, ki sta del istega 
jamskega sistema, kot tipska lokaliteta vrste L. stygius s. str., Postojnska jama. Poleg 
omenjene skupine L. stygius s. str., se v skupino »A« uvrstita tudi vzorca iz Jame pri 
Kovačiji (Priloga B) in Pećine u Kamenolomu (Priloga B), a ju zaradi večjega genetskega 
odstopanja od osebkov skupine L. stygius s. str. obravnavamo ločeno. 
 
Skupina L. stygius s. str. se na podlagi drevesa združenih zaporedij vseh teh genov najprej 
loči na dve skupini: skupina osebkov z območja Kočevja, Kočevskega roga in doline reke 
Kolpe in skupina osebkov z območja preostalega dela Dolenjske in Notranjske (Slika 7). 
Znotraj slednje imajo bazalni položaj vzorci z območja med Veliko Goro in Snežnikom, 
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Slika  7: Izsek filogenetskih dreves, ki prikazuje osebke strig kompleksa L. stygius, označenih kot skupina 
»A« in »B«. Celotni drevesi sta prikazani na Sliki 3 in v Prilogi G. Drevesi sta izračunani na podlagi 
združenih zaporedij genov po Bayesovem pristopu (levo) in metodi največjega verjetja (desno). Podane so 
posteriorne vrednosti (drevo po Bayesovem pristopu) oz. vrednosti neparametričnega testa samovzorčenja 
(drevo z metodo največjega verjetja) večje od 0,6 oz. 60. 
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Razmejitev vrst na podlagi genetske raznolikosti smo naredili le za skupini »A« in »B« 
(Slika 8). Znotraj skupine L. stygius s. str. razločimo najmanj štiri (ABGD), oziroma 
sedem (mPTP) MOTU-jev (Slika 8), ki smo jih poimenovali glede na geografsko 
pojavljanje (Slika 10). Obe metodi podpirata ločenost MOTU-jev »Rog-Kolpa«, 
»Kočevje«, »Velika gora-Snežnik«. Nadaljnje po algoritmu ABGD predvidevamo 
MOTU »Dolenjsko-Notranjska«, rezultati algoritma mPTP pa razdrobijo ta MOTU na 
štiri: »Dolenjska 1«, »Dolenjska 2«, »Dolenjska 3« in »Notranjska« (Slika 8). Vzorci iz 
Snežne jame pri Glažuti (Priloga B) se uvrstijo v MOTU »Notranjska«, čeprav je lokacija 
geografsko bliže lokacijam z osebki drugih MOTU-jev (Slika 8, Slika 10). Poleg tega 
znotraj skupin »A« in »B« vzorec Kovačija (Priloga B) predstavlja samostojen MOTU 
ne glede na uporabljen algoritem, vzorca s Snežnika (BA184; Priloga B) in Pećine u 
Kamenolomu (Priloga B) algoritem ABGD uvrsti vsakega v ločen MOTU, mPTP pa v 
skupen MOTU. 
 
Povprečne genetske p-razdalje med posameznimi molekularnimi operacijskimi 
taksonomskimi enotami po algoritmu mPTP so podane v Preglednici 3. Največja razdalja 
je med MOTU-jema »Snežnik« in »Kovačija«, najmanjša pa med MOTU-jema 
»Dolenjska 2« in »Dolenjska 3«. 
 
Preglednica 3: Genetske p-razdalje med posameznimi MOTU-ji, prepoznanimi znotraj skupin »A« in »B«. 
Okrajšave: Sne – Snežnik, Kov – Kovačija, Kam – Pećina u Kamenolomu, Koč – Kočevje, R-K – Rog-
Kolpa, Vg-Sne – Velika gora-Snežnik, Dol1- Dolenjska 1, Dol2 – Dolenjska 2, Not – Notranjska, Dol3 – 
Dolenjska 3. 
MOTU Sne Kov Kam Koč R-K Vg-Sne Dol1 Not Dol2 
Sne          
Kov 0,160         
Kam 0,143 0,126        
Koč 0,143 0,146 0,146       
R-K 0,149 0,141 0,125 0,105      
Vg-Sne 0,134 0,135 0,123 0,091 0,091     
Dol1 0,135 0,131 0,116 0,098 0,089 0,053    
Not 0,136 0,138 0,116 0,098 0,089 0,052 0,039   
Dol2 0,135 0,140 0,110 0,102 0,088 0,057 0,037 0,021  
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Slika  8: Izsek filogenetskega drevesa za strige vrste Lithobius stygius s. str. in tri bližnje sorodne vzorce. 
Te predstavljajo vzorci Kovačija (Priloga B), Snežnik (BA184; Priloga B) in Pećina u Kamenolomu, BIH 
(Priloga B). Drevo je bilo izračunano na podlagi odseka mitohondrijskega gena COI, po metodi največjega 
verjetja. Z barvami krogcev na razvejiščih so ponazorjene vrednosti neparametričnega testa samovzorčenja: 
črna = 1, siva > 90, prazen krog < 90. Desno so prikazani rezultati delimitacijskih algoritmov ABGD in 
mPTP ter predvidevani MOTU-ji. 
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Rezultati mrežne analize haplotipov (Slika 9) kažejo dobro ločenost MOTU-jev 
»Snežnik«, »Kovačija«, »Kočevje«, »Rog-Kolpa«, »Velika gora-Snežnik«. Najbolj 
nejasna je ločitev MOTU-jev »Notranjska«, »Dolenjska 2« in »Dolenjska 3«. MOTU-ja 
»Dolenjska 2« in »Dolenjska 3« sta med seboj oddaljena le šest mutacij. Največ mutacij 
(83) loči vzorec s Snežnika (BA184; Priloga B) in MOTU »Velika gora-Snežnik« ter 
vzorec Kovačija (Priloga B), ki je od MOTU-ja »Dolenjska 1« oddaljen 82 mutacij (Slika 
9).  
 
Slika  9: Mrežna analiza haplotipov skupine L. stygius s. str. ter vzorcev Kovačija (Priloga B) in Snežnik 
(BA184; Priloga B). Črne pikice predstavljajo nepovzorčene haplotipe. Črtice na daljicah, ki povezujejo 
haplotipe, predstavljajo mutacije. 
 
Kos A. Genetska raznolikost strig kompleksa vrst Lithobius stygius v severnih Dinaridih.   





L. stygius s. str. se pojavlja v jamah na območju Dolenjske in Notranjske (Slika 10). 
MOTU »Notranjska« je razširjen v Postojnsko-Planinskemu sistemu, severno od 
Planinskega polja in v okolici Cerkniškega jezera. MOTU »Velika gora-Snežnik« je 
razširjen na območju Snežnika, Loške planote, Loške doline, Velike Gore. MOTU 
Kočevje je razširjen na območju med zahodnim robom Stojne in Kočevsko Malo Goro. 
MOTU »Rog-Kolpa« je razširjen na območju Kočevskega roga ter v jamah v dolini reke 
Kolpe. MOTU »Dolenjska 1« je razširjen na območju Male gore in deloma Suhe krajine. 
Osebke, ki pripadajo MOTU-ju »Dolenjska 2«, smo našli v dveh jamah ob zahodnem 
vznožju Male Gore, osebke MOTU-ja »Dolenjska 3« pa v treh jamah v Suhi krajini. 
 
 
Slika 10: Razširjenost skupine L. stygius s. str. v Sloveniji in lokacije najdb najbližjih sorodnikov. Prikazane 
so lokacije na Balkanskem polotoku (zgoraj) in na območju Slovenije (spodaj). Najbližje sorodnike skupine 
L. stygius s. str. predstavljajo vzorci Kovačija (Priloga B), Snežnik (BA184; Priloga B) in Pećina u 
Kamenolomu, BIH (Priloga B). 
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V naši raziskavi smo se osredotočili na proučevanje raznolikosti strig družine Lithobiidae 
s poudarkom na genetskem pristopu. Zavedamo se, da imajo molekularni pristopi svoje 
pomanjkljivosti, saj lahko pravilno rekonstrukcijo filogenetskih odnosov otežujejo 
nekateri evolucijski procesi, ki vplivajo na različne topologije dreves glede na posamezne 
izbrane gene. To so nepopolne ločitve linij, hibridizacija, podvojitve genov, mrežna 
evolucija in rekombinacija (Degnan in Rosenberg, 2009). Kljub temu, da vse večja 
uporaba genetskih metod predstavlja velik napredek na področju proučevanja 
biodiverzitete, se zavedamo, da le-te ne morejo v popolnosti nadomestiti tradicionalnega, 
morfološkega pristopa opisovanja vrst (Will in sod., 2005). Ravno zato je potrebno oba 
pristopa združevati, kar poznamo pod pojmom integrativna taksonomija (Dayrat, 2005; 
Padial in sod., 2010; Schlick-Steiner in sod., 2010). Ta se pri razločevanju vrst poslužuje 
uporabe različnih genetskih, morfoloških in ekoloških metod ter pristopov razvojne 
biologije, fiziologije in etologije (Dayrat, 2005; Edwards in Knowles, 2014; Delić in sod., 
2017a). Rezultati v okviru naše naloge potrjujejo potrebo po dopolnitvi obstoječih 
rezultatov z natančno morfološko analizo v skladu z načeli integrativne taksonomije.  
 
5.1 RAZNOLIKOST STRIG V JAMAH V SLOVENIJI 
 
Kljub temu, da so strige ena izmed bolj proučenih skupin talnih nevretenčarjev v 
Sloveniji, je velik del države še slabo raziskan (Ravnjak in Kos, 2015). Še posebej 
neraziskano je pojavljanje strig v jamah, ki je bilo obravnavano le občasno v okviru 
splošnega popisa jamske favne (npr. Ramšak, 2007) ali določitev priložnostno nabranih 
osebkov ob splošnih popisih strig (npr. Verhoeff, 1937; Matic in Dărăbanţu, 1968; Kos 
1992). Celovit pregled strig, najdenih v jamah, v Sloveniji še ni bil izveden. V zbirkah 
različnih institucij se sicer zbirajo vzorci, ki pogosto ostanejo nepregledani. V našem delu 
smo analizirali vzorce strig družine Lithobiidae, najdenih v jamah, iz treh virov in 
zabeležili najmanj 12 opisanih vrst strig ter več osebkov, ki najverjetneje ne pripadajo 
nobeni izmed formalno opisanih vrst. S tem smo bistveno prispevali k boljšemu 
poznavanju vrst strig, ki se pojavljajo v jamah Slovenije. Za celovit pregled pa bi bilo 
treba pregledati vse literaturne vire, kot tudi material, ki je morda zbran v drugih zbirkah, 
tudi v tujini.  
 
Večina strig v jamah, ki smo jih identificirali v naši nalogi, pripada splošno razširjenim 
površinskim vrstam. To je skladno z našo prvo hipotezo, kjer smo predvidevali, da bomo 
v raziskavi poleg jamskih vrst našli tudi tudi nekatere površinske vrste. Najverjetneje se 
osebki teh vrst v jamah nahajajo le občasno ali slučajno. Strige so bile pogosto najdene 
na vhodnih delih, kot je denimo dno vhodnega brezna s kupom organskega materiala. 
Tam so razmere relativno podobne tistim v zgornjih plasteh tal, ki predstavljajo primarni 
življenjski okoliš za strige in druge edafske organizme (Voigtländer, 2011). 
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Nekatere površinske vrste so bile najdene tudi v zelo globokih delih jam. Takšna je 
denimo vrsta L. validus, osebki katere so bili najdeni globoko v jamah porečja reke Reke 
(npr. Jama 1 v Kanjaducah, Kačna jama). Med navedenimi podzemeljskimi populacijami 
in površinsko populacijo z Nanosa nismo našli genetskih razlik. Podobno so sorodnost 
osebkov med jamskimi in površinskimi populacijami na področju reke Reke ugotovili 
Bonivento in sod. (2019), ki so raziskovali hrošče vrste Pterostichus fasciatopunctatus. 
V raziskavi so odkrili povezavo med prisotnostjo različic alocimov v jamah in na območju 
porečja vodotokov, ki tečejo v jamo. Zelo verjetno je, da osebki vrste L. validus skupaj z 
vodnim tokom prehajajo v jamski sistem. Morda te osebke pogosto naključno zanaša v 
jame, kjer zaradi neustreznih razmer kmalu poginejo, ali pa v jamah uspešno preživijo in 
tvorijo jamske populacije. Slednje je nekoliko bolj verjetno, saj so v vzorcih iz teh jam 
bili najdeni le osebki vrste L. validus, pri naključnem vnosu osebkov iz površja pa bi 
pričakovali bolj heterogeno vrstno zastopanost. Prav tako je obstoj jamskih populacij 
sicer površinskih vrst iz teh jam znan tudi pri že omenjenih hroščih vrste P. 
fasciatopunctatus (Bonivento in sod., 2019). Z vodnim tokom v jame prehaja tudi veliko 
organskega materiala in talnih organizmov, ki v sicer s hranili revnem jamskem okolju 
(Culver in Pipan, 2009) predstavljajo bogat prehranski vir plenilcem, kot so strige 
(Voigtländer, 2011).  
 
Neraziskanost in kompleksnost taksonomije strig se odraža tudi v naši raziskavi, saj 
vrstne pripadnosti nekaterih osebkov nismo mogli dokončno ugotoviti (Priloga B). Med 
drugim je nejasen status osebka iz Jame pri Pruhu v bližini Maribora, ki je bil predhodno 
morfološko določen kot L. forficatus. Osebke te vrste po morfologiji sicer težko ločimo 
od vrste L. parietum (Koren, 1992), ki je značilna za vzhodni, panonski del Slovenije 
(Kos, 1988; Bagola, 1997). Poleg tega se vzorec genetsko razlikuje od vzorcev vrste L. 
forficatus iz kraja Spittal an der Drau, Avstrija (vzorec L. forficatus; Ganske in sod., 2020) 
in mesta München, Nemčija (vzorec L. forficatus A; Hwang in sod., 2001). Ugotavljamo, 
da bi bile za razjasnitev statusa potrebne nadaljnje morfološke in genetske analize na 
večjem številu osebkov. Predvsem bi bilo zanimivo ugotoviti ali osebek pripada 
površinski ali morebitni jamski populaciji, ki pri površinskih vrstah L. forficatus in L. 
parietum niso poznane (Kos, 1992). Genetsko strukturiranost, ki bi jo bilo potrebno 
nadalje preučiti, smo opazili tudi pri vrstah L. nodulipes, L. tricuspis in L. validus (Slika 
3), kar je skladno z raziskavo Spelda in sod. (2011), kjer so zaznali obstoj kriptičnih linij 
znotraj površinskih vrst L. forficatus, L. tricuspis in L. mutabilis.  
 
V okviru naše raziskave smo pridobili tudi nekaj rezultatov, ki so informativni pri 
ugotavljanju statusa troglomorfnih vrst Lithobius jugoslavicus Matic in Dărăbanţu, 1968 
in Polybothrus cerberus Verhoeff, 1929. Obstaja verjetnost, da je bila vrsta Lithobius 
jugoslavicus opisana na podlagi deformiranega osebka vrste L. stygius s. str., ki je imel 4 
+ 4 namesto značilnih 2 + 2 forcipularnih zobcev. Vzorci iz Podpeške jame, ki je tipska 
lokaliteta vrste L. jugoslavicus, morfološko in genetsko ne odstopajo od značilnosti vrste 
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L. stygius s. str. (Slika 3). Prav tako je bilo v naši raziskavi opaženo odstopanje pri številu 
forcipularnih zobcev pri osebku skupine L. stygius s. str. iz Vetrovne jame pri Laški 
kukavi, ki je imel 1 + 3 zobce. Vrsta Polybothrus cerberus je bila opisana na podlagi 
osebka iz Zadlaške jame. Vzorca iz bližnjih lokacij Babja jama in Jama pod Smoganico 
(Priloga B) genetsko ne odstopata od drugih osebkov vrste E. tridentinus (Slika 3). Naši 
delni rezultati so v skladu z že sprejeto tezo, da sta poimenovanji zgolj sinonima (Eason, 
1983; Stoev, 2001), a tega, brez obširnejšega vzorčenja in pregleda holotipov, ne moremo 
nedvomno potrditi. 
 
5.2 POVRŠINSKI SORODNIK SKUPINE L. STYGIUS S. STR. 
 
Predvidevali smo, da je vrsta L. schuleri najbližji površinski sorodnik jamskih populacij 
kompleksa L. stygius. Sorodnost med vrstama L. stygius in L. erythrocephalus, katere del 
je do nedavnega bila tudi sedaj samostojna vrsta L. schuleri (Stoev, 2002; Dany, 2006), 
so na podlagi mofologije nakazovali različni avtorji (Verhoeff, 1943; Matic in Dărăbanţu, 
1968; Zapparoli 1989), vendar odnosa še nikoli niso ciljno proučili s pomočjo genetskih 
metod. Izkazalo se je, da je najbližji površinski sorodnik skupine L. stygius s. str. 
populacija, ki ji pripada osebek s Snežnika, morfološko določen kot L. schuleri (Slika 5; 
Priloga B). Filogenetske analize so razkrile, da ta osebek ni bližnje soroden s osebkom 
vrste L. schuleri iz Avstrije (Ganske s sod., 2020) ali našem osebku s Pohorja, prav tako 
določenem kot L. schuleri (Slika 5; Priloga B).  
 
Naša raziskava nakazuje, da taksonomija vrste L. schuleri še ni razjasnjena. Prav tako je 
pokazala, da so si morfološko podobni osebki lahko genetsko zelo različni, kar otežuje 
razreševanje taksonomije. Pojavlja se vprašanje, ali so populacije iz osrednje Evrope, 
morfološko določene kot L. schuleri, tudi genetsko podobne populacijam iz Romunije, 
od koder je vrsta opisana (Verhoeff, 1925). Dodaten problem predstavlja dejstvo, da vrsta 
na območju, od koder je bila opisana, še ni bila genetsko proučena. Prav tako je na 
območju vzhodnega Balkana zabeležena velika pestrost taksonov, ki so vrsti L. schuleri 
morfološko zelo podobni (Stoev, 2002). Kljub uveljavljenosti določitev osebkov iz 
osrednje Evrope kot L. schuleri (npr. Ganske in sod., 2020), je povsem verjetno, da bodo 
genetske metode pokazale, da ti osebki pripadajo drugi, le morfološko ujemajoči se vrsti. 
 
5.3 LOČENA LINIJA KOMPLEKSA L. STYGIUS 
 
Z genetskimi analizami smo odkrili ločeno linijo jamskih osebkov kompleksa L. stygius, 
ki smo jo v raziskavi označili kot »skupina C«. Ta je povsem ločena od skupine L. stygius 
s. str. Skupina »C« je visoko genetsko strukturirana, kar sovpada tudi s trenutno poznano 
geografsko razporeditvijo vzorcev. Kolikor nam je poznano, osebki te skupine ne 
pripadajo nobeni formalno opisani vrsti. Predhodni morfološki pregled je razkril, da 
imajo ti osebki večje število ocelov in segmentov anten, kot je navedeno v prvotnem opisu 
vrste L. stygius (Latzel, 1880). To sovpada z nekaterimi literaturnimi podatki, ki v 
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območju najdb osebkov iz skupine »C« omenjajo osebke, določene kot L. cf. 
erythrocephalus ali L. cf. erythrocephalus illyricus (Attems, 1929; Matic in Dărăbanţu, 
1968; Zapparoli, 1989; Gasparo, 1995, 1998). Zanimiv je Verhoeff-ov opis podvrste 
Lithobius stygius mazerollensis na podlagi samca iz lokacije »Mazeroll in Friaul« 
(Verhoeff, 1937b), ki se deloma ujema z morfologijo osebkov skupine »C«. Domnevamo, 
da je navedena lokacija jama pri kraju Masarolis (tudi Masaruelis, Mažeruola), morda gre 
za Turchno Jamo (italijanska katastrska številka 4226). Kraj je od lokacij v Posočju, 
povzorčenih v naši raziskavi, oddaljen le 23 km. Seveda bi bilo istovetnost populacij iz 
dveh različnih območij potrebno preveriti tudi genetsko.  
 
Osebki skupine »C« so bili najdeni v jamah na območju osrednje, jugozahodne in 
zahodne Slovenije (Slika 6). Na območju Notranjske so si najdbe osebkov skupin »C« in 
L. stygius s. str (skupina »A«) geografsko zelo blizu. Lokaciji Jerinovec in Mivči kevdrc 
(pojavljanje skupine »C«) sta od lokacije Vetrovna jama pri Laški kukavi (pojavljanje 
skupine L. stygius s. str.) oddaljeni manj kot 5 km. Prav tako je lokacija Jakobova luknja 
(pojavljanje skupine »C«) od Črne jame (pojavljanje skupine L. stygius s. str.) oddaljena 
manj kot 4 km. Osebki obeh skupin na isti lokaciji še niso bili zabeleženi, a glede na 
geografsko bližino obstoječih vzorcev, sintopega pojavljanja brez dodatnega vzorčenja 
ne moremo izključiti. 
 
Vzorci iz Bosne in Hercegovine ter Črne gore odpirajo posebno poglavje, ki presega okvir 
te naloge. Kažejo da so morfološko in genetsko podobne populacije široko razširjene po 
dinarskem krasu, ter nakazujejo še morebitno bolj kompleksne odnose med njimi (Slika 
5, Slika 6). Morda vzorci iz Bosne in Hercegovine ter Črne gore pripadajo kateri izmed 
podvrst ali sinonimizirani vrsti opisani s tega območja, a žal, zaradi neusmerjenega 
vzorčenja, tega ne moremo potrditi ali ovreči.  
 
Na podlagi opažanj ob preliminarnem morfološkem pregledu osebkov predvidevamo, da 
se bo ob temeljiti morfološki analizi skupina »C« jasno razločila od skupine L. stygius s. 
str. Na podlagi filogenetskega drevesa (Slika 5), kjer je vidna velika genetska 
strukturiranost znotraj skupine »C«, predvidevamo, da osebki te skupine pripadajo več 
sorodnim vrstam. Te ugotovitve podpirajo našo hipotezo, da je pri jamskih populacijah 








Kos A. Genetska raznolikost strig kompleksa vrst Lithobius stygius v severnih Dinaridih.   





5.4 GENETSKA RAZNOLIKOST ZNOTRAJ SKUPINE LITHOBIUS STYGIUS S. 
STR. 
 
Delimitacija vrst kaže, da L. stygius s. str. ni genetsko enovita, ampak je znotraj skupine 
prisotnih med štiri in sedem MOTU-jev, ki imajo tudi različne geografske razširjenosti. 
Ugotovitev je skladna z zastavljeno hipotezo, da bo znotraj morfološko enotne L. stygius 
s. str. prisotna genetska strukturiranost vrst in omejenost na manjša območja razširjenosti.  
 
Dodatne analize, kot so p-razdalje in mrežna analiza, sicer kažejo, da so MOTU-ji 
»Notranjska«, »Dolenjska 1«, »Dolenjska 2« in »Dolenjska 3«, ki jih kot ločene predlaga 
algoritem mPTP, ne pa tudi algoritem ABGD, med seboj slabše ločeni. Raziskovalci pri 
strigah navajajo opažene medvrstne razdalje, ki so večje od 11 % (Spelda in sod., 2011; 
Wesener in sod., 2016; Akkari in sod., 2017). To je več, kot znašajo največje genetske p-
razdalje znotraj skupine L. stygius s. str., kjer je razdalja med MOTU-jem »Kočevje« in 
ostalimi MOTU-ji znašala med 9,1 % (MOTU »Velika gora-Snežnik«) in 10,5 % (MOTU 
»Rog-Kolpa«). Genetske p-razdalje med MOTU-ji »Notranjska«, »Dolenjska 1«, 
»Dolenjska 2« in »Dolenjska 3« so še veliko manjše in sicer znašajo manj kot 4 %. 
Kakšen je prag, ko naj bi določene medvrstne razdalje pomenile ločenost vrst, se sicer 
med raziskavami nevretenčarjev zelo razlikuje. Pri postranicah (Amphipoda; Crustacea) 
iz rodu Gammarus so ugotovili, da je redkeje prišlo do prekopulatornih parov pri osebkih, 
kjer je medvrstna p-razdalja presegala vrednost 4 % (Lagrue in sod., 2014). Pri raziskavi 
pršic so kot primerno pražno vrednost ugotovili p-razdaljo 5,3 % (Blattner in sod., 2019). 
Pri kačjih pastirjih so bile najmanjše medvrstne razdalje morfološko ločenih vrst po 
modelu K2P (Kimura 2 parametrični) le 0,6 % (Bergmann in sod., 2004). Nekatere 
raziskave za pražne vrednosti, ki ločijo različne vrste, navajajo vrednosti med 1-3 % K2P 
razdalje (Smith in sod., 2013; Chevasco in sod., 2014). Na osnovi podanih argumentov 
sklepamo, da je delitev na štiri MOTU-je, kot to predlaga algoritem ABGD, bolj verjetna.  
 
Večje število MOTU-jev po algoritmu mPTP je najverjetneje posledica neenakomernega 
vzorčenja in zahteve po monofiletskih skupinah glede na dano filogenetsko drevo (Zhang 
in sod., 2013; Ahrens in sod., 2016). Razlike med ugotovljenim številom MOTU-jev, 
glede na uporabljen delimitacijski algoritem, niso redke (Ahrens in sod., 2016; da Silva 
in sod., 2018; Luo in sod., 2018). Manjša uspešnost pravilnega razločevanja vrst je lahko 
posledica različnih velikosti populacij, neenakomernega vzorčenja in velikega števila 
taksonov, ki so zastopani le z enim osebkom (ang. singleton) (Ahrens in sod., 2016; Luo 
in sod., 2018). Prav tako so problematične nepopolne ločitve linij, ki so bolj verjetne ob 
prisotnosti genskega pretoka med populacijami in večjem količniku med velikostjo 
populacije ter časom ločitve linij (Fujisawa in Barraclough, 2013; Dellicour in Flot, 
2015). V določenih primerih lahko delimitacijski algoritmi precenijo število vrst, zato bi 
površna interpretacija, brez uporabe komplementarnih metod, lahko povzročila lažno 
inflacijo števila vrst (Isaac in sod., 2004; Luo in sod., 2018).  
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Glede na to, da se razdelitev na MOTU-je znotraj skupine L. stygius s. str. razlikuje glede 
na uporabljen delimitacijskih algoritem, o številu vrst ne moremo podati nobenih 
zaključkov. Zaenkrat lahko obravnavamo L. stygius s. str. kot kompleks kriptičnih vrst, 
za katerega lahko pričakujemo, da bo ob nadaljnih analizah in dodajanju različnih 
informacij razpadel na več vrst. 
 
Osebki vrste L. stygius s. str. niso bili najdeni izven jamskega okolja (Matic in Dărăbanţu, 
1968; Kos, 1992), kar ugotavljamo tudi v naši raziskavi. Osebke smo našli predvsem na 
vhodnih delih jam, pogosto tudi v bližini podzemnih vodotokov. Najpogosteje so se 
nahajali v bližini organskega materiala, na primer ob razpadlem lesu in iztrebkih živali 
(tudi gvanu). Tam je največja gostota potencialnega plena strig, kot so skakači, pršice, 
gliste, enhitreji, mokrice in hrošči (Voigtländer, 2011). Osebki vrste L. stygius s. str. se 
ponekod pojavljajo v razmeroma velikih gostotah, glede na to, da pripadajo višjemu 
trofičnemu nivoju. Med drugim sta Matic in Dărăbanţu (1968) zabeležila, da so v Lukovi 
jami pri Zdihovem nabrali 32 osebkov in v Podpeški jami 17 osebkov, določenih kot vrsta 
L. stygius. 
 
Vrsta L. stygius s. str. je poznana iz kraških jam na območju Notranjske in Dolenjske 
(Slika 6), ki predstavljajo del severnih Dinaridov. To dejstvo, skupaj z ugotovljeno široko 
razširjenostjo skupine »C«, podpira zastavljeno hipotezo, da bodo jamski predstavniki 
kompleksa L. stygius v Sloveniji splošno razširjeni v jamah. Na območju razširjenosti je 
vrsta L. stygius s. str. razmeroma pogosta. Velik del poznanih lokalitet leži ob južni meji 
Slovenije, zato predvidevamo, da je vrsta razširjena tudi na območju Hrvaške. Zanimivo 
je pojavljanje kar treh ločenih linij kompleksa L. stygius na območju Snežnika, kar kaže 
na veliko biodiverziteto tega območja.  
 
Naše ugotovitve, da jame poseljujo tudi populacije, ki so vrsti L. stygius s. str. morfološko 
zelo podobne, a razmeroma nesorodne (Skupina »C«), postavljajo pod vprašaj veliko 
določitev v literaturnih podatkih, tako v Sloveniji (Npr. Zapparoli, 1989), kot na različnih 
območjih Balkana (Npr. Stoev, 2001). Pričakujemo, da se bo ob nadaljnih raziskavah 
izkazalo, da gre pri teh navedbah za ločene filogenetske linije, ki si z nominalno vrsto 




Naša raziskava je pokazala, kako neraziskana je še taksonomija strig, tako v Sloveniji, 
kot tudi na regionalni ali celo kontinentalni ravni. Z vedno pogostejšo uporabo genetskih 
metod se bo taksonomija strig, tako kot taksonomija mnogih drugih skupin, v prihodnosti 
najverjetneje še močno spremenila. Pričakujemo, da bodo nadaljnje raziskave prinesle 
opise večjega števila novih vrst. V tem pogledu bo območje Balkana zelo zanimivo, saj 
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velja za vrstno zelo pestro območje z visoko stopnjo endemizma (Gaston in David 1994; 
Simaiakis in Strona, 2014), a je večinoma slabo raziskano. Velika pestrost vrst, ki imajo 
omejeno območje razširjenosti, je še posebej izrazita pri jamskih organizmih, kjer je 
zmožnost disperzije omejena (Sket in sod., 2004; Eme in sod., 2018; Zagmajster in sod., 
2018; Lukić in sod., 2020). Ugotovitev kriptične diverzitete v naši raziskavi ni 
presenetljiva, saj je le-ta splošno poznana pri strigah (npr. Spelda in sod., 2011; Wesener 
in sod., 2016) in zelo pogosta v jamskih okoljih (Gorički in Trontelj, 2006; Lefébure in 
sod., 2006; Delić in sod., 2017a; Lukić in sod., 2020). Glede na trenutno poznavanje 
odnosov troglomorfnih vrst znotraj kompleksa L. stygius predvidevamo, da bo 
morfološko prepoznana vrsta L. stygius s. lato. s holodinarsko razširjenostjo (Stoev, 
2001), razpadla na več vrst z manjšim arealom. Do podobnih ugotovitev so prišli znotraj 
večih različnih jamskih taksonov, razširjenih po Balkanu (Gorički in Trontelj, 2006; 
Zakšek in sod., 2007). 
 
Razjasnitev taksonomskih statusov, poznavanje genetske strukture in razširjenosti znotraj 
kompleksa L. stygius bi služili kot dobra osnova za nadaljnje pridobivanje znanja. 
Pridobivanje znanja o evoluciji, biogeografiji in ekologiji vrst je namreč pogosto oteženo 
zaradi nepoznavanja taksonomije vrst in pomanjkljivega znanja o njihovi razširjenosti 
(Hortal in sod., 2015). Poznavanje vrste je potrebno tudi za prepoznavanje dejavnikov 
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- Z uporabo genetskih metod smo ugotovili veliko pestrost strig, najdenih v jamah 
po Sloveniji. Večina analiziranih osebkov pripada sicer splošno razširjenim 
površinskim vrstam, ki se v jamska okolja zatekajo občasno ali slučajno.  
 
- Ugotavljamo, da je taksonomija strig še nepopolno raziskana, kar postane vidnejše 
ob uporabi genetskih metod. Znotraj nekaterih, trenutno veljavnih vrst (npr. L. 
nodulipes, L. tricuspis), smo ugotovili, da je genetska diferenciacija zelo velika. 
Nekateri vzorci, vključeni v našo raziskavo, najverjetneje pripadajo še 
nepoznanim in formalno neopisanim vrstam.  
 
- Kompleks L. stygius predstavlja polifiletsko skupino, ki jo sestavljajo: (i) Skupina 
»A«, ki vključuje skupino L. stygius s. str. in vzorca iz Jame pri Kovačiji (Mašun, 
Snežnik) in Pećine u Kamenolomu (Bihać, BIH), (ii) najbližji površinski sorodnik 
skupine L. stygius s. str., ki je najverjetneje še neopisana vrsta iz območja 
Snežnika, (iii) skupina »C«, ki je monofiletska skupina osebkov, katere 
predstavniki pripadajo jamskim populacijam vzdolž dinarskega krasa ter (iv) vrsta 
L. schuleri, ki genetsko ni bližnje sorodna s skupino L. stygius s. str. 
 
- Tudi znotraj skupine L. stygius s. str. je prisotna nadaljnja genetska diferenciacija, 
ki nakazuje na obstoj več filogenetskih linij. Glede na uporabljen algoritem 
delimitacije, ABGD ali mPTP, smo znotraj vrste prepoznali štiri ali sedem 
MOTU-jev. 
 
- Skupina L. stygius s. str. je razširjena in pogosta v kraških jamah na območju 
Notranjske in Dolenjske. Prepoznani MOTU-ji imajo še bolj omejeno geografsko 
razširjenost. 
 
- Na podlagi ugotovitve, da jame poseljujejo tudi vrsti L. stygius s. str. morfološko 
podobne, a nesorodne populacije predvidevamo, da bo morfološko prepoznana 
vrsta L. stygius s. lato., s holodinarsko razširjenostjo, ob nadaljnjih raziskavah 
razpadla na več vrst z manjšim arealom. 
 
- Predstavljena raziskava ponuja izhodišče za nadaljnje raziskovanje problematike 
taksonomije znotraj kompleksa L. stygius. V prihodnosti bi bilo treba genetske 
raziskave dopolnjevati z morfološkimi analizami, ki bi dodatno razjasnile in 
potrdile nekatere filogenetske odnose. 
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Strige najpogosteje naseljujejo tla gozdnih in travniških ekosistemov, najdemo pa jih 
lahko v raznolikih okoljih (Voigtländer, 2011), med drugim tudi v jamskih okoljih (Stoev 
in sod., 2015; Dányi in sod., 2019), ki zaradi odsotnosti svetlobe in posledično 
pomanjkanja hranil, veljajo za ekstremna (Cuver in Pipan, 2009). V takšnih okoljih je 
prisotna močna in usmerjena selekcija, ki poleg manjše možnosti disperzije vpliva na 
večjo pogostost nastanka morfološko podobnih (kriptičnih) vrst v jamskih okoljih 
(López-García in sod., 2001; Rothschild in Mancinelli, 2001; Lefébure in sod., 2006; 
Bell, 2012; Gómez in sod., 2016; Delić in sod., 2017a; Lukić in sod., 2020). Nekatere 
vrste strig so se na življenje v takšnem okolju uspešno prilagodile in v jamah tvorijo svoje 
populacije (Stoev in sod., 2015; Dányi in sod., 2019; Stojanović in sod., 2019), predvsem 
na vhodnih delih jam pa lahko najdemo tudi sicer površinske vrste, ki v jame zahajajo le 
občasno (npr. Matic in Dărăbanţu, 1968). Prva striga, ki je bila najdena in znanstveno 
opisana iz jam, je bila vrsta Lithobius stygius Latzel, 1880, opisana na podlagi osebkov 
nabranih v Postojnski jami. Kasneje je bilo najdenih še več podobnih vrst ali podvrst, ki 
pa so bile z vrsto L. stygius sinonimizirane (Stoev, 2001). Razširjenost vrste s. lato. naj bi 
segala vse od Severovzhodne Italije do Bolgarije (Stoev, 2001). Do sedaj ni bila izvedena 
nobena ciljna raziskava, ki bi ugotavljala status vrste L. stygius, domnevnih podvrst ali 
ozko sorodnih vrst in njihove razširjenosti. Prav tako v Sloveniji še ni bilo sistematskega 
pregleda strig, najdenih v jamah.  
 
Namen naloge je bil z molekularnim pristopom dobiti vpogled v raznolikost strig iz 
družine Lithobiidae, ki so bile najdene v jamah v Sloveniji, s poudarkom na statusu 
kompleksa L. stygius. Kompleks vrst Lithobius stygius smo za namen naloge definirali 
tako, da poleg nominalne vrste vključuje tudi sinonimizirane taksone, ter domnevno 
najbolj sorodno površinsko vrsto, L. schuleri (Matic in Dărăbanţu, 1968; Stoev, 2001). 
Zastavili smo si štiri hipoteze: 1.) v pregledu strig družine Lithobiidae, najdenih v jamah 
v Sloveniji, bomo poleg jamskih vrst našli tudi splošno razširjene površinske vrste, 2.) 
jamski predstavniki kompleksa L. stygius bodo v Sloveniji splošno razširjeni v jamah, 3.) 
genetska strukturiranost jamskih predstavnikov kompleksa vrst L. stygius v severnih 
Dinaridih bo visoka, 4.) znotraj morfološko enotne L. stygius s. str. bo prisotna genetska 
strukturiranost vrste in omejenost posameznih MOTU-jev na manjša območja 
razširjenosti.  
 
Pridobili smo vzorce 184 osebkov strig, med njimi je bilo 104 troglomorfnih osebkov 
kompleksa L. stygius iz 54 jam. Izolirali smo DNA osebkov in z metodo verižne reakcije 
s polimerazo (PCR) pomnožili odseke mitohondrijskih genov za COI in 16S rRNA ter 
odsek jedrnega gena za 28S rRNA. Odnose med osebki smo preučili s pomočjo 
filogenetskih dreves po metodi največjega verjetja in z Bayesovim pristopom. Število 
molekularnih operacijskih taksonomskih enot (MOTU-jev) smo ugotavljali z 
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delimitacijskima algoritmoma ABGD in mPTP, podobnost med MOTU-ji pa tudi z mrežo 
haplotipov.  
  
V vzorcih strig družine Lithobiidae iz jam smo zabeležili najmanj 12 različnih vrst strig. 
S tem smo prispevali k boljšemu poznavanju vrst strig, ki se pojavljajo v jamah Slovenije. 
Večina osebkov najverjetneje pripada sicer splošno razširjenim površinskim vrstam, kar 
je skladno s predvidevanji prve hipoteze. Opažamo, da je taksonomija strig še nepopolno 
raziskana, saj je znotraj nekaterih formalno opisanih vrst prisotna velika genetska 
diferenciacija (npr. L. nodulipes, L. tricuspis), nekateri vzorci pa z veliko verjetnostjo 
pripadajo še formalno neopisanim vrstam.  
 
Znotraj definiranega kompleksa L. stygius smo prepoznali več ločenih skupin: (i) Skupina 
»A« vključuje skupino L. stygius s. str. in vzorca iz Jame pri Kovačiji (Mašun, Snežnik) 
ter Pećine u Kamenolomu (Bihać, BIH), (ii) Najbližji površinski sorodnik skupine L. 
stygius s.str., ki je najverjetneje še neopisana vrsta iz območja Snežnika, (iii) Skupina 
»C« je monofiletska skupina osebkov, katere predstavniki pripadajo jamskim 
populacijam vzdolž dinarskega krasa, (iv) Vrsta L. schuleri, ki kljub mofološki 
podobnosti, genetsko ni bližnje sorodna z vrsto L. stygius s. str. Odkritje skupine »C« in 
nadaljna genetska strukturiranost znotraj le-te ter skupine L. stygius s. str. podpira tretjo 
zastavljeno hipotezo. Znotraj skupine L. stygius s. str. smo glede na uporabljen algoritem 
delimitacije vrst prepoznali še štiri oziroma sedem MOTU-jev. Vrsta L. stygius s. str. je 
razširjena in pogosta v kraških jamah na območju Notranjske in Dolenjske, kar podpira 
drugo zastavljeno hipotezo. Prepoznani MOTU-ji imajo še bolj omejeno geografsko 
razširjenost, kar je v skladu s pričakovanji glede na četrto zastavljeno hipotezo. 
 
Obstoj kriptične diverzitete znotraj kompleksa L. stygius ni presenetljiv, saj je le-ta 
splošno poznana pri strigah (Spelda in sod., 2011; Wesener in sod., 2016; Voigtländer in 
sod., 2017) in zelo pogosta v jamskih okoljih (Gorički in Trontelj, 2006; Lefébure in sod., 
2006; Delić in sod., 2017a; Lukić in sod., 2020). Prav tako je območje Balkana poznano 
kot vroča točka biodiverzitete z visoko stopnjo endemizma (Gaston in David 1994; 
Simaiakis in Strona, 2014). Predstavljena raziskava predstavlja osnovo za nadaljnje 
raziskovanje problematike taksonomije znotraj kompleksa L. stygius, ki še ni dokončno 
razrešena. Naše ugotovitve, da jame poseljujejo tudi vrsti L. stygius s. str. morfološko 
podobne, a nesorodne populacije, postavljajo pod vprašaj veliko določitev, navedenih v 
literaturnih podatkih. Predvidevamo, da bo morfološko prepoznana vrsta L. stygius s. lato, 
s holodinarsko razširjenostjo, ob nadaljnih raziskavah razpadla na več vrst z manjšim 
arealom. Razreševanje taksonomskih statusov je pomembno, saj ponuja osnovo za 
proučevanje vrst in njihovo ustrezno varovanje (Hortal in sod., 2015; Delić in sod., 
2017b).  
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Preglednica lokalitet, kjer smo pridobili osebke vključene v genetske analize.  
Poleg opisa lokalitete so podatne še koordinate (v WGS84 koordinatnem sistemu), voucherske oznake analiziranih osebkov, datum in 
legator. Vir podatkov za večino lokalitet je zbirka podatkov SubBioDB, v katero smo prispevali tudi z lastnim terenskim delom. Lokacije, 
označene z 1, izhajajo iz osebkov zbirke Notranjskega muzeja Postojna, z 2 pa iz osebkov, pridobljenih v okviru doktorskega dela Žana 
Kuralta. 
Št Lokaliteta X Y Voucher Datum Legator 
1 300 m vzhodno od Gostilne Cojzarica, Cojzarica, 
Pohorje, SLO (površje) 
15.48433 46.50218 BA219 25.6.2020 Nik Šabeder 
2 Apolonova jama (kat. št. 7375), Trnovec, Kočevje, 
SLO 
14.97155 45.66793 BA166, BA167, 
BA168, BA169 
17.5.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
3 Babatuša1, Virpazar, MNE 19.03488 42.28985 BA181, BA182 11.4.200  Slavko Polak 
4 Babja jama = Vogršček (kat. št. 3903), Gorenji Log, 
Most na Soči, SLO 
13.71233 46.12534 BA276 22.7.2010 Maja Zagmajster, RTŠB 2010 
5 Babja luknja (kat. št. 35), Vaše, Medvode, SLO 14.39183 46.13420 BA242 21.9.2020
  
Anja Kos 
6 Brezno na Grmadi1 (kat. št. 6289), Brestovica pri 
Komnu, Komen, SLO 
13.62803 45.79845 BA194 11.3.2007
  
Slavko Polak 
7 Brezno pri Pojetovih lazih 2 (kat. št. 13267), Novi Kot, 
Loški Potok, SLO 
14.62742 45.63373 BA197, BA234, 
BA235 
2.7.2020  Anja Kos, Janez Stražišar 
8 Ciganska jama pri Predgrižah (kat. št. 493), Črni Vrh, 
Idrija, SLO 
14.07017 45.93738 BA278 22.06.2011
  
Teo Delić, Klara Kač, Janja 
Matičič, Jure Jugovic  
9 Cikova jama1 (kat. št. 971), Rodik, Kozina, SLO 13.95508 45.61673 BA176, BA177 26.3.2007
  
Slavko Polak 
10 Čendova jama (kat. št. 2903), Klavže, Šentviška Gora, 
SLO 
13.82258 46.14961 BA122 03.06.2009
  
Maja Zagmajster, Simona 
Prevorčnik 
    BA246 16.9.2020
  
Anja Kos 
11 Česnovka (kat. št. 11659), Kalce, Logatec, SLO 14.18855 45.88166 BA225 14.6.2020
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Nadaljevanje Priloge A      
Št Lokaliteta X Y Voucher Datum Legator 





13 Dolga jama pri Koblarjih (kat. št. 94), Koblarji, 
Kočevje, SLO 
14.83005 45.71220 BA170 20.4.2012
  
Teo Delić 
14 Doljna vodena jama (kat. št. 446), Višnje, Ivančna 
Gorica, SLO 




Anja Kos, Janez Stražišar 
15 Drežniška jama (kat. št. 9052), Drežnik, Kočevje, SLO 14.85626 45.51151 BA116 28.02.2016
  
Teo Delić 
16 Fučkovski zdenec (kat. št. 1803), Fučkovci, Črnomelj, 
SLO 
15.29888 45.54524 BA117 23.07.2015
  
Žiga Fišer, RTŠB 




Slavko Polak, Valentin Schein 
18 Gornja vodena jama (kat. št. 447), Višnje, Ivančna 
Gorica, SLO 




Anja Kos, Janez Stražišar 
19 Jakobova luknja (kat. št. 780), Veliki Otok, Postojna, 
SLO 
14.16329 45.81172 BA218 2.9.2020  Anja Kos, Anja Hajna 
20 Jama 1 v Kanjaducah (kat. št. 276), Sežana, Sežana, 
SLO 
13.87647 45.69683 BA258, BA259 13.05.2015
  
Teo Delić 
20    BA263 05.09.2013 Teo Delić, Franci Gabrovšek 
21 Jama med plastmi (kat. št. 13625), Nemški Rovt, 
Bohinj, SLO 
14.08135 46.25719 BA285, BA286, 
BA287 
20.7.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
22 Jama na Opalah (kat. št. 4011), Opale, Žiri, SLO 14.14120 46.01722 BA244 24.7.2020 Ester Premate, RTŠB 2020 
23 Jama nad izvirom pri Šinkovčevi žagi (kat. št. 1167), 
Spodnja Kanomlja, Idrija, SLO 
13.96092 46.02527 BA249 10.06.2009 Maja Zagmajster, Simona 
Prevorčnik 
    BA252, BA253 12.05.2009 Maja Zagmajster, Simona 
Prevorčnik, 
24 Jama nad Kobilo (kat. št. 547), Čekovnik, Idrija, SLO 14.01091 45.98088 BA277 24.02.2007 Boris Sket 
    BA279 27.10.2009 Simona Prevorčnik, Peter Trontelj 
25 Jama Pajkova reža (kat. št. 6122), Grivče, Ajdovščina, 
SLO 
13.91322 45.90436 BA288 27. 10. 2014 Špela Borko 
26 Jama pod cesto (kat. št. 1008), Dolenja vas, Cerknica, 
SLO 
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Nadaljevanje Priloge A      
Št Lokaliteta X Y Voucher Datum Legator 
27 Jama pod Gradiščarjevim robom (kat. št. 826), Polje, 
Šentviška Gora, SLO 
13.86484 46.10909 BA272 19.06.2009 Maja Zagmajster, Jure Jugovic 
28 Jama pod Smoganico (kat. št. 823), Drobočnik, 
Tolmin, SLO 
13.74105 46.13680 BA213, BA214 16.9.2020 Anja Kos 
29 Jama pri Glažuti (kat. št. 3525), Glažuta, Loški Potok, 
SLO 
14.68816 45.66863 BA241 22.9.2020 Anja Kos, Maša Rajh 
30 Jama pri jami pri kalih (kat. št. 11280), Logatec, 
Logatec, SLO 
14.25756 45.92367 BA220 18.8.2021 Anja Kos, Janez Stražišar 
31 Jama pri Pruhu (kat. št. 4380), Zgornji Duplek, 
Maribor, SLO 
15.71660 46.52102 BA266 29.07.2011 Maja Zagmajster, RTŠB 2011 
32 Jama Sv. Loja (kat. št. 6258), Grčarice, Ribnica, SLO 14.71958 45.62293 BA156 17.05.2011 Teo Delić 
33 Jama v gradu pri Osojnici (kat. št. 813), Gorenji 
Vrsnik, Idrija, SLO 
14.08428 46.02787 BA243 21. 7. 2020  Ester Premate, RTŠB 2020 
34 Jama v kamnolomu (kat. št. 2950), Vinica, Vinica, 
SLO 
15.24431 45.45444 BA112 27.07.2015 Žiga Fišer, RTŠB 
    BA155 24.08.2006 Peter Trontelj, Valerija Zakšek 
35 Jama v Lozi pri Orehku (kat. št. 1659), Orehek, 
Postojna, SLO 
14.14388 45.74955 BA233 14.5.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
36 Jama v Sodolih (kat. št. 5541), Lazec, Loški Potok, 
SLO 
14.62627 45.65877 BA175 2.7.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
37 Jama v Suhi rebri (kat. št. 4082), Koritnice, Ilirska 
Bistrica, SLO 
14.32095 45.60167 BA146, BA147, 
BA148 
19.4.2020 Teo Delič, Maja Zagmajster, Špela 
Borko 
38 Jama zahodno od Škrilj, Žlebič, Ribnica, SLO 14.69515 45.77540 BA135, BA136, 
BA137 
5.4.2020 Anja Kos, Ivan Kos 
39 Jelovička jama (kat. št. 727), Suhor, Kočevje, SLO 14.90915 45.52045 BA114 21.07.2014 Teo Delić, RTŠB 
40 Jerinovec (kat. št. 23), Mirke, Vrhnika, SLO 14.29391 45.91922 BA131, BA232 21.6.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
41 Jezerski kevderc (kat. št. 12754), Jezero, Brezovica, 
SLO 
14.44438 45.97136 BA222, BA223 1.9.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
42 Kačna jama (kat. št. 955), Divača, Sežana, SLO 13.95649 45.68198 BA260, BA261, 
BA262 
25.09.2013 Teo Delić, Franci Gabrovšek 
43 Kadunjška jama (kat. št. 1193), Petrušnja vas, Ivančna 
Gorica, SLO 
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Nadaljevanje Priloge A      
Št Lokaliteta X Y Voucher Datum Legator 
44 Kobilna jama (kat. št. 144), Dol, Kočevje, SLO 14.92016 45.52751 BA111 2.12.2017 Ester Premate, Matic Gabor, Eva 
Milavc, Tajda Turk, Anja Pekolj 
45 Konec ceste na sedlu, 420m južno od Malega 
Snežnika, Snežnik, SLO (površje) 
14.43633 45.58588 BA184, BA185, 
BA186, BA198 
24.6.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
46 Košelevka (kat. št. 10), Mirke, Vrhnika, SLO 14.29882 45.91809 BA145, BA226, 
BA227, BA228, 
BA229 
21.6.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
47 Jama pri Kovačiji1 (Jama JZ od Mašuna), Mašun, 
Snežnik, SLO 
14.34239 45.61776 BA183  29.9.2002 Slavko Polak 
48 Labodnica/Grotta di Trebiciano, Trebiciano, Trst, ITA 13.82859 45.68448 BA255, BA256 17.07.1999 Rudi Verovnik 
       
49 Lešanov brezen (kat. št. 1757), Novi Svet, Logatec, 
SLO 
14.13754 45.94631 BA142, BA143, 
BA144 
11.6.2020 Teo Delič, Maja Zagmajster, Špela 
Borko 
 
50 Lijina pečina1, Kreševo, Sarajevo, BIH 18.075 43.831 BA193 16.8.2016 Slavko Polak 
51 Lobašgrote (kat. št. 2882), Črni Potok pri Kočevju, 
Kočevje, SLO 
14.90548 45.58274 BA115  24.07.2014 Teo Delić 
    BA157, BA158, 
BA159 
20.9.2004 Peter Trontelj in sod. 
    BA208, BA209 22.9.2020 Anja Kos, Maša Rajh 
52 Merjaščeva jama (kat. št. 10290), Kalce, Logatec, SLO 14.16296 45.89305 BA138, BA139 14.6.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
53 Mivči kevderc1 (kat. št. 619), Bezuljak, Cerknica, SLO 14.32829 45.86733 BA189 16.9.2009 Slavko Polak, Valentin Schein 
54 Mrzla jama pri Ložu1 (kat. št. 79), Lož, Lož, SLO 14.47633 45.73101 BA179, BA180 16.7.2007 Slavko Polak 
55 Pećina u kamenolomu1, Vedro polje, Bihač, BIH 15.767 44.824 BA187 17.4.2007 Slavko Polak 
56 Pikčeva jama (kat. št. 8129), Žlebič, Ribnica, SLO 14.70119
  
45.76890 BA132, BA133, 
BA134 
13.4.2020 Anja Kos, Ivan Kos 
57 Pilanca (kat. št. 520), Završe, Slovenj Gradec, SLO 15.17211 46.41671 BA247 19.07.2016 Žiga Fišer, Anja Kos, Miloš 
Pavičević 
       
se nadaljuje 
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Nadaljevanje Priloge A      
Št Lokaliteta X Y Voucher Datum Legator 
58 Planinska jama (kat. št. 748), Kačja vas, Planina, SLO 14.24567 45.81990 BA126  neznano Rudi Verovnik 
    BA140, BA141 27.4.2020 Maja Zagmajster 
59 Podpeška jama (kat. št. 17), Podpeč, Dobrepolje, SLO 14.68518 45.83914 BA127, BA160, 
BA161 
15.1.2018 Žan Kuralt, Ivan Kos 
60 Podzemni kamnolom pri Oseku, Osek, Benedikt v 
Slovenskih Goricah, SLO 
15.90064 46.57190 BA267 23.07.2011 Maja Zagmajster, RTŠB 2011 
61 Polharjev kevderc (kat. št. 12135), Prevalje pod 
Krimom, Brezovica, SLO 
14.38758 45.94282 BA221, BA283, 
BA284, BA291, 
BA292 
1.9.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
62 Požgani hrib, Nanos, SLO (površje) 14.02938 45.84034 BA280 7.6.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
63 Pragozd Krokar2, Borovec pri Kočevski Reki, Kočevje, 
SLO (površje) 
14.76478 45.53891 KROK 106-20 
  
17.10.2018 Žan Kuralt 
    KROK 110-20 4.1.2019 Franc Kljun 
    KROK 035-19 19.4.2019 Žan Kuralt 
64 Predjamski sistem (kat. št. 734), Predjama, Postojna, 
SLO 
14.12651 45.81555 BA236, BA237, 
BA238 
2.9.2020 Anja Kos, Anja Hajna 
65 Prvoaprilska jama 2 (kat. št. 6844), Grčarice, Ribnica, 
SLO 
14.77227 45.64538 BA202, BA203, 
BA204 
22.9.2020 Anja Kos, Maša Rajh 
66 Raja peč (kat. št. 371), Log, Sevnica, SLO 15.27010 45.99478 BA269, BA270, 
BA271 
29.07.2009 Maja Zagmajster, Jan Simič, Lara 
Kastelic, Karmen Golob, Barbara 
Bric 
67 Rauhova jama (kat. št. 3161), Srednja vas, Črmošnjice, 
SLO 
15.10553 45.65308 BA118 26.02.2016 Teo Delić, Ester Premate, David 
Škufca, Darja Kolar, Petra Pavšič, 
Nataša Sivec 
68 Ravensko brezno (kat. št. 4480), Ravne pri Cerknem, 
Cerkno, SLO   
13.94426 46.12308 BA274, BA275 22.07.2009 Maja Zagmajster, Peter Trontelj 
69 Rov pri Spodnji Dragi, Spodnja Draga, Ivančna Gorica, 
SLO 
14.76654 45.93203 BA250 09.07.2014 David Škufca 
70 Ruščeva jama (kat. št. 8297), Drobočnik, Most na Soči, 
SLO 
13.73867 46.14502 BA248 01.06.2009 Maja Zagmajster, Peter Trontelj 
      se nadaljuje 
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Nadaljevanje Priloge A      
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71 Šepčev skedenj (kat. št. 2150), Lazina, Žuženberk, 
SLO 
14.89093 45.77486 BA162, BA163, 
BA164 
19.5.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
 
 
72 Skednena jama (kat. št. 224), Jakovica, Logatec, SLO 14.24163 45.87440 BA224, BA245 18.8.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
73 Škratovka (kat. št. 800), Kačja vas, Planina, SLO 14.26372 45.82658 BA123 30.09.2016 Peter Trontelj  
74 Slugova jama (kat. št. 1055), Golobinjek, Dolenjske 
Toplice, SLO 
15.05148 45.84126 BA254 26.03.2017 Maja Zagmajster in sod. 
75 Snežna jama pri Glažuti (kat. št. 1279), Glažuta, Loški 
Potok, SLO 
14.69912 45.67711 BA199, BA200, 
BA201, BA240 
22.9.2020 Anja Kos, Maša Rajh 
76 Špehovka (kat. št. 509), Završe, Slovenj Gradec, SLO 15.17276 46.41554 BA251 19.07.2016 Ester Premate, A. Janović 
77 Štefakova pečina (kat. št. 1142), Bač pri Materiji, 
Kozina, SLO 
14.00744 45.57933 BA265 24.5.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
78 Strmška jama1 (kat. št. 2815), Laze pri Gorenjem 
Jezeru, Cerknica, SLO 
14.38735 45.72547 BA195, BA196  20.10.2009 Slavko Polak 
79 Svinjska jama pri Dolenji vasi (kat. št. 534), Dolenja 
vas, Cerknica, SLO 
14.32378 45.77179 BA121, BA125 05.01.2011 Maja Zagmajster, Teo Delić, Klara 
Kač, Janja Matičič, 
80 Tomažinov brezen (kat. št. 266), Novi Svet, Logatec, 
SLO 
14.12447 45.92196 BA231 14.6.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
81 Vančeva jama (kat. št. 3887), Koblarji, Kočevje, SLO 14.82263 45.70310 BA119 5.9.2010 Maja Zagmajster 
    BA124, BA171 23.10.2010 Maja Zagmajster, Simona 
Prevorčnik, Teo Delić 
82 Velika jama nad Trebnjem (kat. št. 104), Trebnje, 
Trebnje, SLO 
15.00723 45.89989 BA268 28.07.2009 Maja Zagmajster, Ida Djurdjević, 
Jan Simič, Lara Kastelic, Barbara 
Bric 
83 Velika knežja jama (kat. št. 666), Podstenice, 
Dolenjske Toplice, SLO 
14.99432 45.70334 BA128, BA129, 
BA130, BA230 
17.5.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
84 Velika Kozinska jama (kat. št. 848), Rodik, Sežana, 
SLO 
13.94975 45.61339 BA257, BA264 12.01.2014 Teo Delić, Maja Zagmajster, 
DZRJL 
85 Veliki Hubelj (kat. št. 2880), Grivče, Ajdovščina, SLO 13.91322 45.90502 BA289 15. 01. 2015 Špela Borko 
 
se nadaljuje 
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Nadaljevanje Priloge A      
Št Lokaliteta X Y Voucher Datum Legator 
86 Vetrovna jama pri Laški kukavi (kat. št. 8167), Laze, 
Logatec, SLO 
14.27518 45.88127 BA113 05.12.2013 Teo Delić, Maja Zagmajster, Peter 
Trontelj 
87 Vodovodna jama (kat. št. 980), Sela, Tolmin, SLO 13.73358 46.15234 BA165 26.07.2010 Maja Zagmajster, RTŠB 2010 
    BA210, BA211, 
BA212 
15.9.2020 Anja Kos 
88 Vojvode Dakoviča Pećina1, Grahovo, MNE 18.67580 42.65578 BA188 3.7.2007 Slavko Polak 
90 Zapostavljena jama, Krnica, Bled, SLO 13.97900 46.40050 BA281, BA282 31.7.2020 Anja Kos, Janez Stražišar 
91 Željnske jame (kat. št. 12), Šalka vas, Kočevje, SLO 14.88488 45.65424 BA205, BA206, 
BA207, BA239 
22.9.2020 Anja Kos, Maša Rajh 
92 Zelške jame (kat. št. 576), Rakov Škocjan, Cerknica, 
SLO 
14.30349 45.79066 BA152, BA153 08.08.2003 Peter Trontelj, Maja Zagmajster, 
Ljerka Lah 
93 Zijavka1 (kat. št. 1366), Mali Korinj, Ivančna Gorica, 
SLO 
14.79695 45.83978 BA178 3.5.2007 Slavko Polak 
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Preglednica s podanimi vavčerskimi kodami osebkov, podatki o uspešnosti 
pomnoževanja odsekov genov in morfološkimi določitvami.  
Podani so podatki o lokaliteti, identifikacijski številki osebka, uspešnosti pri pridobivanju 
zaporedij za posamezne gene, preliminarna morfološka določitev in kasnejša določitev, 
podana glede na ugotovljene filogenetske odnose. Osebke smo pridobili predvsem iz 
zbirke skupine za speleobiologijo in z lastnim terenskim delom. Osebki, označeni z 
nadpisanim številom 1, so bili pridobljeni iz Notranjskega muzeja Postojna, s številom 2 
pa so ozančeni osebki, katerih DNA izolati in zaporedja za COI so bili pridobljeni v 
okviru doktorskega dela Žana Kuralta. Z znakom ++ so ozačena zaporedja, ki so jih 
uspešno pridobili s parom začetnih oligonukleotidov LepF-1/LepR-1. 
Lokaliteta Oznaka 
vzorca 
COI 16S 28S Predhodna določitev Naknadna 
določitev 
Kobilna jama  BA111 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jama v kamnolomu  BA112 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Vetrovna jama pri 
Laški kukavi  
BA113 + + + Lithobius stygius cf. Lithobius stygius  
Jelovička jama  BA114 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Lobašgrote  BA115 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Drežniška jama  BA116 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Fučkovski zdenec  BA117 + - + Lithobius 
erythrocephalus cf. 
Lithobius stygius  
Rauhova jama  BA118 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Vančeva jama  BA119 + + + Lithobius stygius cf. Lithobius stygius  
Jama pod cesto  BA120 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Svinjska jama pri 
Dolenji vasi  
BA121 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Čendova jama  BA122 + + + Lithobius stygius juv. Lithobius tricuspis 
Škratovka  BA123 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Vančeva jama  BA124 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Svinjska jama pri 
Dolenji vasi  
BA125 + + + Lithobius stygius  Lithobius stygius  
Planinska jama  BA126 - - - Lithobius stygius - 
Podpeška jama  BA127 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Velika knežja jama  BA128 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Velika knežja jama  BA129 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Velika knežja jama  BA130 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jerinovec  BA131 + + + Lithobius stygius "Skupina C" 
Pikčeva jama  BA132 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Pikčeva jama  BA133 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
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Nadaljevanje Priloge B  
Lokaliteta Oznaka 
vzorca 
COI 16S 28S Predhodna določitev Naknadna 
določitev 
Jama zahodno od 
Škrilj  
BA135 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jama zahodno od 
Škrilj  
BA136 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jama zahodno od 
Škrilj  
BA137 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Merjaščeva jama  BA138 - + - Lithobius stygius cf. Lithobius 
carinthiacus 
Merjaščeva jama  BA139 ++ + + Lithobius stygius cf. Lithobius 
carinthiacus 
Planinska jama  BA140 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Planinska jama  BA141 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Lešanov brezen  BA142 - + + Lithobius stygius cf. Lithobius stygius  
Lešanov brezen  BA143 + + + Lithobius stygius cf. Lithobius 
carinthiacus 
Lešanov brezen  BA144 ++ + + Lithobius stygius cf. Lithobius 
carinthiacus 
Koševelvka  BA145 - + - Lithobius stygius cf. Lithobius sp. 
Jama v Suhi rebri  BA146 - - + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jama v Suhi rebri  BA147 - - + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jama v Suhi rebri  BA148 ++ - + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Gornja vodena jama  BA149 - + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Gornja vodena jama  BA150 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Gornja vodena jama  BA151 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Zelške jame  BA152 - - - Lithobius stygius - 
Zelške jame  BA153 - - - Lithobius stygius - 
Zadlaška jama  BA154 - + + Lithobius stygius "Skupina C" 
Jama v kamnolomu  BA155 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jama Sv. Loja  BA156 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius 
Lobašgrote  BA157 - - - Lithobius stygius - 
Lobašgrote  BA158 - - - Lithobius stygius - 
Lobašgrote  BA159 - - - Lithobius stygius - 
Podpeška jama  BA160 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius 
Podpeška jama  BA161 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Šepčev skedenj  BA162 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Šepčev skedenj  BA163 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Šepčev skedenj  BA164 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Vodovodna jama  BA165 - + + Lithobiu stygius cf. "Skupina C" 
Apolonova jama  BA166 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Apolonova jama  BA167 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Apolonova jama  BA168 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Apolonova jama  BA169 + + + Lithobius sp. Lithobius 
carinthiacus 
Dolga jama pri 
Koblarjih  
BA170 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius 
 
 se nadaljuje  
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Nadaljevanje Priloge B  
Lokaliteta Oznaka 
vzorca 
COI 16S 28S Predhodna določitev Naknadna 
določitev 
Vančeva jama  BA171 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Doljna vodena jama  BA172 - + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Doljna vodena jama  BA173 ++ + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Doljna vodena jama  BA174 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jama v Sodolih  BA175 + + + Lithobius stygius cf. Lithobius sp.  
Cikova jama1  BA176 - + - Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Cikova jama1  BA177 - + + Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Zijavka1 BA178 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Mrzla jama pri 
Ložu1 
BA179 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Mrzla jama pri 
Ložu1  
BA180 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Babatuša1, MNE BA181 + + + Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Babatuša1, MNE BA182 - + + Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Jama pri Kovačiji1  BA183 + + + Lithobius schuleri cf. "Skupina A" 
Snežnik BA184 + + + Lithobius schuleri cf. "Skupina A" 
Snežnik BA185 + + + Lithobius schuleri cf. Lithobius sp. 
Snežnik BA186 + + + Lithobius schuleri cf. Lithobius sp. 
Pećina u 
kamneolomu1, BIH 
BA187 + + + Lithobius stygius cf. "Skupina A" 
Vojvode Dakoviča 
Pećina1, MNE 
BA188 + + + Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Mivči kevderc1 BA189 + + + Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Gabrovška jama1  BA190 + + + Lithobiu stygius cf. Lithobius sp. 
Gabrovška jama1  BA191 + + + Lithobiu stygius cf. Lithobius sp. 
Gabrovška jama1 BA192 + + + Lithobiu stygius cf. Lithobius sp. 
Lijina pečina1, BIH BA193 + + + Lithobiu stygius cf. "Skupina C" 
Brezno na Grmadi1  BA194 + + + Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Strmška jama1  BA195 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Strmška jama1 BA196 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Brezno pri 
Pojetovih lazih 2  
BA197 - + + Lithobiu stygius cf. Lithobius stygius  
Snežnik BA198 + - - Lithobius schuleri cf. Lithobius sp. 
Snežna jama pri 
Glažuti  
BA199 + + - Lithobius stygius Lithobius stygius  
Snežna jama pri 
Glažuti  
BA200 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Snežna jama pri 
Glažuti  
BA201 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Prvoaprilska jama 2  BA202 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Prvoaprilska jama 2  BA203 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Prvoaprilska jama 2  BA204 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Željnske jame  BA205 + - + Lithobius stygius Lithobius stygius  
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Nadaljevanje Priloge B   
Lokaliteta Oznaka 
vzorca 
COI 16S 28S Predhodna določitev Naknadna 
določitev 
Željnske jame  BA207 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius 
 
  
Lobašgrote  BA208 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Lobašgrote  BA209 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Vodovodna jama  BA210 - + + Lithobiu stygius cf. "Skupina C" 
Vodovodna jama  BA211 - + + Lithobiu stygius cf. "Skupina C" 
Vodovodna jama  BA212 - + + Lithobiu stygius cf. "Skupina C" 
Jama pod 
Smoganico  
BA213 + + - Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Jama pod 
Smoganico  
BA214 - + + Lithobius sp. Eupolybothrus 
tridentinus 
Črna jama  BA215 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Črna jama  BA216 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Črna jama  BA217 + + + Lithobius stygius Lithobius stygius  
Jakobova luknja  BA218 + + + Lithobius stygius cf. "Skupina C" 
Pohorje BA219 + + + Lithobius schuleri Lithobius schuleri 
Jama pri jami pri 
kalih  
BA220 + + + Lithobiu stygius cf. Lithobius 
carinthiacus 
Polharjev kevderc  BA221 + + + Lithobiu stygius cf. Lithobius 
carinthiacus 
Jezerski kevderc  BA222 + + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Jezerski kevderc  BA223 + + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Skednena jama  BA224 - + - Lithobius sp. Lithobius 
carinthiacus 
Česnovka  BA225 + + - Lithobius sp. Lithobius sp. 
Koševelvka  BA226 + + - Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Koševelvka  BA227 + + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Koševelvka  BA228 - + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Koševelvka  BA229 - + - Lithobius sp. Lithobius validus 
Velika knežja jama  BA230 + + + Eupolybothrus sp. Eupolybothrus 
tridentinus 
Tomažinov brezen  BA231 + + + Lithobius sp. Lithobius validus 
Jerinovec  BA232 + + + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Jama v Lozi pri 
Orehku  





Pojetovih lazih 2  
BA234 + + + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Brezno pri 
Pojetovih lazih 2  
BA235 - + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Predjamski sistem  BA236 + + + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Predjamski sistem  BA237 + + + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Predjamski sistem  BA238 + + - Lithobius validus Lithobius validus 






se nadaljuje  
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Nadaljevanje Priloge B  
Lokaliteta Oznaka 
vzorca 
COI 16S 28S Predhodna določitev Naknadna 
določitev 
Snežna jama pri 
Glažuti  




Jama pri Glažuti  BA241 + + + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 




Jama v gradu pri 
Osojnici  
BA243 + - - Lithobius tricuspis cf. Lithobius tricuspis  
Jama na Opalah  BA244 - - + Lithobius sp. Lithobius 
aeruginosus 
Skednena jama  BA245 - - - Lithobius sp. - 
Čendova jama  BA246 + + + Lithobius tricuspis cf. Lithobius tricuspis 
Pilanca  BA247 + + - Lithobius tricuspis cf. Lithobius tricuspis 
Ruščeva jama  BA248 + + + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Jama nad izvirom 
pri Šinkovčevi žagi  
BA249 + + - Lithobius agilis Lithobius tricuspis 
Rov pri Spodnji 
Dragi 
BA250 + + - Lithobius nodulipes Lithobius nodulipes 
Špehovka  BA251 + - - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Jama nad izvirom 
pri Šinkovčevi žagi  
BA252 + + + Lithobius agilis cf. 
triscupis 
Lithobius tricuspis 
Jama nad izvirom 
pri Šinkovčevi žagi  
BA253 + + + Lithobius agilis cf. 
triscupis 
Lithobius tricuspis 
Slugova jama  BA254 + + + Lithobius nodulipes 
cf. 
Lithobius nodulipes 
Labodnica BA255 - - - Lithobius validus - 
Labodnica BA256 - - - Lithobius validus - 
Velika Kozinska 
jama  
BA257 + + - Lithobius nodulipes Lithobius nodulipes 
Jama 1 v 
Kanjaducah  
BA258 + + + Lithobius validus Lithobius validus 
Jama 1 v 
Kanjaducah  
BA259 + + + Lithobius validus Lithobius validus 
Kačna jama  BA260 + + + Lithobius validus Lithobius validus 
Kačna jama  BA261 + + - Lithobius validus Lithobius validus 
Kačna jama  BA262 + + + Lithobius validus Lithobius validus 
Jama 1 v 
Kanjaducah  
BA263 + + + Lithobius validus Lithobius validus 
Velika Kozinska 
jama  
BA264 - - - Eupolybothrus 
obrovensis 
- 












Velika jama nad 
Trebnjem  
BA268 + + - Lithobius nodulipes Lithobius nodulipes 
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Nadaljevanje Priloge B     
Lokaliteta Oznaka 
vzorca 
COI 16S 28S Predhodna določitev Naknadna 
določitev 
Raja peč  BA270 + + + Lithobius agilis cf. 
triscupis 
Lithobius tricuspis 










Zadlaška jama  BA273 - + - Lithobius nodulipes Lithobius nodulipes 
Ravensko brezno  BA274 + - - Lithobius agilis Lithobius tricuspis 
Ravensko brezno  BA275 + + + Lithobius agilis Lithobius tricuspis 
Babja jama = 
Vogršček  








Ciganska jama pri 
Predgrižah  
BA278 + + - Lithobius tricuspis Lithobius tricuspis 




Nanos BA280 + + + Lithobius validus Lithobius validus 
Zapostavljena jama  BA281 - - - Lithobius sp. - 
Zapostavljena jama  BA282 + + + Lithobius sp. Lithobius 
tenebrosus 
Polharjev kevderc  BA283 + + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Polharjev kevderc  BA284 - - + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Jama med plastmi  BA285 + + - Lithobius agilis cf. 
triscupis 
Lithobius tricuspis 
Jama med plastmi  BA286 + + + Lithobius sp. Lithobius borealis 
Jama med plastmi  BA287 + - - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Jama Pajkova reža  BA288 + + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 
Veliki Hubelj  BA289 + + - Lithobius sp. Lithobius nodulipes 




Polharjev kevderc  BA291 + + + Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Polharjev kevderc  BA292 + + - Lithobius sp. Lithobius tricuspis 
Pragozd Krokar2 KROK 
106-20 
+ + + Lithobius validus Lithobius validus 
Pragozd Krokar2 KROK 
110-20 
+ + + Lithobius cf. "anici" Lithobius cf. 
"anici" 
Pragozd Krokar2 KROK 
035-19 
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Seznam vključenih zaporedij DNA, ki so bila pridobljena iz zbirke GenBank. 
Podane so dostopne kode, pod katerimi so zaporedja dostopna na portalu Genbank. Vir 
posameznega zaporedja je označen z nadpisanim številom: brez oznak – Ganske in sod., 
2020; 1 - Murienne in sod., 2010; 2 - Edgecombe in Giribet, 2003; 3 - Edgecombe in sod., 
2002; 4 - Giribet in sod., 2004; 5 - Hwang in sod., 2001; 6 - Edgecombe in sod., 1999; 7 
- Giribet in Edgecombe, 2006; 8 - Wesener in sod., 2016 
 
  Odsek nukleotidnega zaporedja 
Oznaka vzorca  COI 16S 28S 
L. holstii HM4533071 HM4532161 / 
L. curtipes MT804305 MT711248 MT734831 
L. giganteus HM4533061  HM4532151 HM4532441 
L. austriacus / MT711246 MT734829 
L. aeruginosus MT804302 MT711243 MT734826 
L. pilicornis MT804303 MT711245 MT734828 
L. castaneus_HM HM4533051 HM4532141 HM4532431 
L. castaneus / MT711244 MT734827 
L. crassipes MT804317 MT711263 MT734846 
L. crassipesoides / MT711264 MT734847 
L. erythrocephalus MT804315 MT711261 MT734844 
L. viriatus / MT711253 MT734836 
L. atkinsoni / MT711251 MT734834 
L. peregrinus MT804308 MT711252 MT734835 
L. schuleri / MT711254 MT734837 
L. tricuspis MT804314 MT711260 MT734843 
L. piceus MT804313 MT711259 MT734842 
L. lapidicola MT804312 MT711258 MT734841 
L. melanops MT804311 MT711257 MT734840 
L. lusitanus MT804310 MT711256 MT734839 
L. borealis MT804309 MT711255 MT734838 
L. agilis MT804307 MT711250 MT734833 
L. microps MT804316 MT711262 MT734845 
L. pygmaeus MT804325 MT711276 MT734859 
L. latro / MT711272 MT734855 
L. mutabilis MT804323 MT711273 MT734856 
L. glacialis MT804322 MT711271 MT734854 
L. nodulipes / MT711275 MT734858 
L. muticus MT804324 MT711274 MT734857 
L. dentatus MT804320 MT711269 MT734852 
L. variegatus rubriceps AF3343113 AY0840714 HM4532411 
L. validus MT804321 MT711270 MT734853 
L. pelidnus / MT711266 MT734849 
L. cyrtopus / MT711265 MT734848 
L. setiger MT804319 MT711268 MT734851 
L. tenebrosus MT804318 MT711267 MT734850 
L. macilentus MT804326 MT711277 MT734860 
L. silvivagus / MT711278 MT734861 
L. forficatus MT804327 MT711279 MT734862 
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Nadaljevanje Priloge C    
  Odsek nukleotidnega zaporedja 
Oznaka vzorca  COI 16S 28S 
L. carinthiacus MT804329 MT711282 MT734865 
L. burzenlandicus / MT711281 MT734864 
L. obscurus / AF3343333 AF3342923 
L. variegatus KX4586618 / AF0007806 
L. lucifugus MT804332 / MT734868 
E. fasciatus AY2144202  AY2143652 AY2137372 
E. grossipes MT804306 MT711249 MT734832 
Bothropolys xanti HM4533081 HM4532171 / 
Bothropolys multidentatus MT804330 MT711283 MT734866 
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Sestava reakcije PCR, uporabljeni začetni oligonukleotidi in programi pomnoževanja 
Sestava 15 μl reakcije: 
8,00 μl UHQ H2O 
3,00 μl 5x KAPA 2G pufer A z MgCl2 
1,5 μl 2 mM dNTP 
0,2 μl [20 μM] začetnega oligonukleotida 1 (primer 1) 
0,2 μl [20 μM] začetnega oligonukleotida 2 (primer 2) 
0,5 μl [25 μM] MgCl2  
0,1 μl [5 U/μl] KAPA 2G robust polimeraza 
1,0 μl vzorčne DNA 
Začetna oligonukleotida za odsek mitohondrijskega gena za COI (Folmer in sod. 1994):   
LCO   5' - GCTCAACAAATCATAAAGATATTGG - 3'  
HCO   5' - TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA - 3' 
Oligonukleotida pomnožujeta Folmerjev fragment gena za COI, ki se uporablja kot 
standard za splošno uporabljeno DNA “črtno kodo” (ang. barcode). 
Program PCR za pomnoževanje z zacetnima oligonukleotidoma LCO/HCO: 
94 °C 3 min  
95 °C 30 s  
48 °C 30 s           35x  
72 °C 1 min  
72 °C 3 min  
Pri posameznih osebkih, kjer je bilo pomnoževanje s tema nuklotidoma neuspešno smo 
odsek poskusili pomnožiti z začetnimi LepF-1/LepR-1. 
Začetna oligonukleotida za odsek mitohondrijskega gena za COI (Hebert in sod., 2014):   
LepF-1      5' - ATTCAACCAATCATAAAGATATTGG - 3' 
LepR-1     5' - TAAACTTCTGGATGTCCAAAAAATCA - 3' 
Za pomnoževanje z oligonukleotidi LepF-1/LepR-1 smo uporabili enak program kot pri 





Kos A. Genetska raznolikost strig kompleksa vrst Lithobius stygius v severnih Dinaridih.   





Začetna oligonukleotida za odsek mitohondrijskega gena za 16S rRNA (Simon in sod., 
1991):   
16Sar      5' - CGCCTGTTTA5CAAAAACAT - 3'  (5* INOSINE) 
16Sbr      5' - CCGGTCTGAACTCAGATCA - 3' 
Program PCR za pomnoževanje z začetnima oligonukleotidoma 16Sar/16Sbr: 
94 °C 4 min  
94 °C 30 s  
47 °C 30 s           35x  
72 °C 45s  
72 °C 5 min  
Začetna oligonukleotida za odsek jedrnega gena za 28S rRNA:  
28S lev2   5' - CAAGTACCGGTGAGGGAAAGTT - 3' (Verovnik in sod., 2005) 
28S des2  5' - GTTCACCATCTTTCGGGTC - 3' (Zakšek in sod., 2007) 
Program PCR za pomnoževanje z zacetnima oligonukleotidoma 28S lev2/28S des2: 
94 °C 3 min  
94 °C 45 s  
48 °C 30 s                 30x  
72 °C 1 min 20 s  
72 °C 30s 
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Zaporedja testiranih začetnih oligonukleotidov, ki se niso izkazali za uspešne. Podani so 
pripadajoči programi PCR za pomnoževanje.  
 
Začetna oligonukleotida za odsek jedrnega gena za ITS (White in sod. 1990):  
ITS 3   5' - GCATCGATGAAGAACGCAGC - 3' 
ITS 4   5' - TCCTCCGCTTATTGATATGC - 3' 
 
Program PCR za pomnoževanje z začetnima oligonukleotidoma ITS3/ITS4: 
94 °C 3 min  
94 °C 45 s  
50 °C 45 s                    40x  
72 °C 1min 30 s  
72 °C 3 min  
Začetna oligonukleotida za odsek jedrnega gena za 28S (Fišer in sod., 2013):  
28S   lev3 5' - GCCCTTAAAATGGATGGCGCT - 3' 
28S   des5 5' - CCGCCGTTTACCCGCGCTT - 3' 
 
Program PCR za pomnoževanje z začetnima oligonukleotidoma 28S lev3/28S des5: 
94 °C 3 min  
94 °C 45 s  
48 °C 1 min           30x  
72 °C 2 min  
72 °C 3 min  
Začetna oligonukleotida za odsek za histon – H3 (Colgan in sod., 1998):  
H3aF2   5' - ATGGCTCGGTACCAAGCAGAC - 3' 
H3aR1   5' - ATATCCTTRGGCATRATRGTGAC - 3' 
 
Program PCR za pomnoževanje z začetnima oligonukleotidoma H3aF2/ H3aR1: 
94 °C 3 min  
94 °C 45 s  
46 °C 1 min           35x 
72 °C 1 min  
72 °C 3 min  
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Substitucijski modeli, uporabljeni pri iskanju filogenetskih dreves. 
 
Odsek \ metoda (program) Največje verjetje (IQ tree) Bayes-ov pristop (MrBayes) 
COI 1.pozicija TIM3e+G4 GTR+G  
COI 2.pozicija  TPM3u+F+I GTR+I 
COI 3. pozicija TVM+F+R3 GTR+I+G 
16S GTR+F+I+G4 GTR+I+G  
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Drevo filogenetskih odnosov analiziranih osebkov na podlagi združenih zaporedij genov, 
izračunano po Bayesovem pristopu. Podane so posteriorne vrednosti večje od 0,6.  
 
